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O objetivo do trabalho foi a avaliação de testes de progênies de Eucalyptus grandis 
W.Hill ex Maiden, por meio do programa computacional SELEGEN-REML/BLUP, 
identificando os melhores indivíduos e famílias para compor uma população de 
melhoramento e seu respectivo uso em pomares de sementes por mudas ou clonal. 
Cinqüenta e três progênies de três procedências australianas foram testadas nos 
municípios paulistas de Mogi Guaçu, Boa Esperança do Sul e Caçapava. O 
delineamento usado foi o de blocos de famílias compactadas, com número de 
repetições variáveis por local e parcelas lineares de seis plantas cada, no 
espaçamento de 3 m x 2 m. Duas formas de padronização ou correção de dados 
foram empregadas, visando avaliar a sua eficiência na redução da heterogeneidade 
das variâncias genética, ambiental e fenotípica presentes. Complementarmente, as 
estatísticas da Média Harmônica dos Valores Genéticos (MHVG), da Performance 
Relativa dos Valores Genéticos (PRVG) e da Média Harmônica da Performance 
Relativa dos Valores Genéticos (MHPRVG) preditos foram usadas como medidas 
para fornecer e facilitar a interpretação da estabilidade genotípica e adaptabilidade 
de plantas, empregando-as como distintos critérios à simulação de seleção por 
produtividade, estabilidade e adaptabilidade ou pelos três atributos 
simultaneamente, tendo sido estimadas pela metodologia dos modelos mistos com 
efeitos genéticos assumidos como aleatórios. A correção de dados efetuada pela 
razão (hi/him) entre a raiz quadrada da herdabilidade no local i e a média das raízes 
quadradas das herdabilidades em cada ambiente ou local apresentou maior 
eficiência quando comparada à não correção ou correção de dados feita pelo desvio 
padrão fenotípico (
fσ̂ ), usualmente empregado. As estatísticas da MHVG, PRVG e 
MHPRVG mostraram-se úteis à simulação de seleção de indivíduos pelos atributos 
considerados, fornecendo opções para a escolha de estratégias e critérios de 
seleção mais oportunos, ao considerar os distintos valores de ganhos genéticos 
preditos. Adicionalmente, os resultados das análises conjuntas de locais 
confirmaram que ganhos de alta magnitude podem ser obtidos para o crescimento 
em diâmetro, com a seleção de indivíduos baseada nos seus valores genéticos, 
tanto pelo desbaste dos testes, transformando-os opcionalmente em pomares de 
sementes por mudas, como por meio da propagação vegetativa dos melhores 
indivíduos para um pomar clonal de sementes.  Em função dos valores obtidos para 
a correlação genética entre os locais, uma única População Selecionada e um único 
Pomar Clonal de Sementes podem ser estabelecidos ao atendimento de regiões 
representativas dos três locais experimentais testados, implicando em economia de 
investimentos. A variabilidade genética presente foi expressada pelos valores 
moderados obtidos de herdabilidade individual, no sentido restrito, para o 
crescimento em diâmetro à altura do peito (DAP), nos três locais estudados. A 
adoção de estratégias e critérios propostos à seleção permitirá compor uma 
População Selecionada com duzentos indivíduos de maiores valores genéticos, com 
número efetivo de famílias adequado, propiciando ganhos para DAP entre 12,89% a 
24,33%, em relação à média experimental, no estabelecimento de um Pomar de 
Sementes por Mudas. A seleção dos vinte indivíduos com os maiores valores 
genéticos aditivos, para o estabelecimento de um Pomar Clonal de Sementes, 
poderá propiciar ganhos para DAP entre 17,18% e 50,95%, em relação à média 
experimental. Por sua vez, a seleção dos vinte melhores indivíduos, com os maiores 
 xii
valores genotípicos, para o estabelecimento de um Jardim Clonal, poderá propiciar 
ganhos para DAP entre 22,40% a 82,16%, em relação à média experimental, para 
as plantações clonais resultantes do material selecionado em questão. 
 
Palavras-chave: genética quantitativa; melhoramento de eucalipto; modelos lineares; 
predição de valores genéticos; REML/BLUP; tamanho efetivo populacional; 




REML/BLUP FOR THE ANALYSIS OF MULTIPLE EXPERIMENTS IN Eucalypus 
grandis W. HILL EX  MAIDEN TREE IMPROVEMENT 
 
 
This research work was developed in order to evaluate progeny trials of Eucalyptus 
grandis W. Hill ex Maiden using the sofware SELEGEN-REML/BLUP. The best trees 
were identified in order to be used in seedlings and clonal orchards. Fifty three half-
sib progenies of three Australian provenances were tested in the municipalities of 
Mogi Guaçu, Boa Esperança do Sul and Caçapava, all located in the State of São 
Paulo. A compacted families block experimental design was used with variable 
number of replicates, linear plots of six trees each, and a 3.00 x 2.00 m spacing. Two 
methods of data standardization or transformation were used in order to evaluate 
their efficiency in the reduction of the genetic, environmental and phenotipic 
variances. The estimated Harmonic Mean for Genetic Values (MHVG), Relative 
Performance of Genetic Values (PRVG) and the Harmonic Mean of Relative 
Performance of Genetic Values (MHPRVG) were used as measures to provide and 
facilitate the interpretation of genotipic stability and adaptability of the plants. The 
different criteria mentioned were applied as an alternative to the simulation of 
selection for productivity, estability, adaptability, and with the three attributes 
simultaneously, were estimated with the mixed model methodology with genetic 
effects pre-assumed to be random. The transformation or correction of the data, 
performed with the ratio (hi/him) between the square root of heritability in locality i and 
the mean of square roots of heritability in each locality, has presented higher 
efficiency than the non-correction as well as the data correction obtained with the 
phenotypic standard deviation (
fσ̂ ) usually used. Statistics obtained with MHVG, 
PRVG and MHPRVG proved to be usefull to simulate the selection of individuals with 
the attributes considered, providing options for the sorting of strategies and criteria by 
considering different values for the estimated genetic gains. Additionally, results of 
joint analysis of data from different locations have confirmed that high magnitude 
gains can be obtained for diameter growth though the selection of individuals based 
on their genetic values. This can be achieved either with thinning of the trial, resulting 
in a seed orchard or with vegetative propagation of the best individuals for the 
establishment of a clonal seed orchard. From the results obtained for genetic 
correlation among locations, one single Selected Population and just one Clonal 
Seed Orchard can be established that represents all regions of the three 
experimental locations which in turn implies investment savings. Genetic variability 
was achieved with the moderates values obtained from individual heritability, in the 
narrow sense, for growth in DBH in the three locations studied. The adoption of 
strategies and criteria proposed for the selection will enable the composition of a 
selected population with two hundred individuals of high genetic value and an 
adequate effective number of families, producing gains for DBH between 12.89% and 
24.33% in relation to the overall experimental average, for the establishment of a 
seed orchard. The selection of twenty individuals with the highest breedin values, for 
the establishment of a clonal seed orchard may provide gains for DBH between 
17.18% and 50.95% in relation to the experimental average. On the other hand, 
selection of the best twenty individuals, with the highest genotipic values for the 
establishment of a seed orchard, may provide gains for DBH between 22.40% and 
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82.16%, in relation to the experimental average, for clonal plantations produced with 
the selected material. 
 
Key-words: quantitative genetics, eucalypt improvement, linear models, prediction of 







No Brasil, as plantações florestais com bases sustentadas são formadas por 
poucas espécies nativas da região Norte e espécies dos gêneros Pinus e Eucalyptus 
nas demais regiões, com Pinus destacando-se mais na região Sul e Eucalyptus nas 
regiões Sudeste, Centro-Oeste e Nordeste. O interesse por espécies de rápido 
crescimento, como fonte de matéria prima para usos múltiplos tem aumentado de 
maneira significativa nos últimos anos. As restrições impostas ao uso de madeiras 
provenientes de florestas tropicais nativas, aliada à necessidade imperiosa de suprir 
o mercado interno, têm sido apontadas como um dos principais fatores que levaram 
à busca de espécies de rápido crescimento e o desenvolvimento de tecnologias 
apropriadas ao atendimento da demanda das indústrias (ASSIS, 1999). 
De acordo com Roxo (2003), o setor florestal brasileiro destaca-se no cenário 
mundial devido à diversidade das florestas nativas e à capacidade produtiva das 
florestas plantadas. Atualmente, o Brasil possui, aproximadamente, cinco milhões de 
hectares de florestas plantadas, das quais 64% são florestas de eucalipto presentes 
em pouco mais de quinhentos municípios brasileiros. Essas florestas de eucalipto 
suprem apenas um terço do total da demanda anual e atual de madeira, com o 
consumo situado na faixa dos trezentos milhões de metros cúbicos.  
Apenas 6% do total da demanda anual de madeira são atribuídos à produção 
de celulose e papel (100% oriunda de florestas plantadas), sendo os restantes 9% e 
85% da madeira atribuídos, respectivamente, aos produtos sólidos e madeira para 
energia (ROXO, 2003). 
Conforme relatado pela Bracelpa (2004), o setor florestal brasileiro vem 
apresentando um significativo desempenho e participação no desenvolvimento 
sócio-econômico nacional, gerando um PIB superior a US$ 20 bilhões, equivalente a 
4% do PIB nacional, propiciando quase dois milhões de empregos (setecentos mil 
diretos) e divisas anuais de aproximadamente US$ 4,5 bilhões, representando 8% 





Em 2003, o setor florestal exportou aproximadamente US$ 3,1 bilhões, gerando 
um saldo comercial de US$ 2,5 bilhões, com o recolhimento de aproximadamente 
R$1,7 bilhão em impostos. Os segmentos industriais de celulose e papel, nos 
últimos anos, têm produzido médias anuais de aproximadamente nove e oito milhões 
de toneladas, respectivamente, conferindo-lhes a sétima e décima primeira 
colocações na lista dos maiores produtores mundiais (BRACELPA, 2004).  
A principal vantagem competitiva do Brasil é a sua tecnologia florestal, baseada 
em programas de melhoramento genético e de multiplicação clonal do eucalipto 
desenvolvidos nos últimos trinta anos. Para González et al. (2002), todo esse 
conhecimento científico e tecnológico gerou um ganho na produtividade das 
plantações florestais, passando de 20 m3/ha.ano (oito árvores/m3), no início da 
década de 1970, para 50 m3/ha.ano (3,1 árvores/m3), em 1999. O melhoramento 
genético da madeira de eucalipto baseia-se principalmente nos critérios de 
produtividade das árvores por hectare, sendo que os parâmetros tecnológicos, como 
é o caso da qualidade da madeira, também deveriam ser devidamente considerados 
nos programas de seleção. 
Ainda, segundo Roxo (2003), embora apresentem certas vantagens que 
possibilitam um setor florestal globalmente competitivo, principalmente devido aos 
fatores: (i) taxa de crescimento das espécies de eucalipto e pinus (dez vezes maior 
que aquelas do hemisfério norte); (ii) dimensões continentais; (iii) disponibilidade de 
áreas para plantios; (iv) domínio tecnológico; (v) facilidade de acesso marítimo; (vi) 
gestão profissional; e (vii) mão-de-obra qualificada, as indústrias florestais brasileiras 
podem e devem ter seu aproveitamento muito melhorado, ainda. Com grande 
vocação para atividades agropecuárias e florestais, é um paradoxo que a atual 
participação do Brasil no comércio internacional de produtos florestais represente 
apenas 1,5% do total (US$ 290 bilhões), comparativamente à participação de países 
como o Canadá (20,5%), Estados Unidos da América do Norte (11,6%), Finlândia 
(7,6%), dentre outros. A demanda industrial atual de madeira de eucalipto e pinus já 
é maior que a oferta, anteriormente auto-suficiente, levando à falta de madeira 
dessas espécies, a partir de 2004, o que limitará o crescimento do setor, com 





madeira no mercado interno e maior pressão de consumo sobre as florestas naturais 
(ROXO, 2003).  
Diante da necessidade de aumentar a oferta de madeira de florestas plantadas, 
torna-se imprescindível introduzir ou aperfeiçoar técnicas que contribuam 
eficientemente para o aumento da produtividade e melhoria da qualidade das 
plantações, conferindo-lhes sustentabilidade dos sistemas de produção, sem 
prejuízos ao ambiente.  
A produtividade média de madeira de eucalipto dobrou, nos últimos trinta anos, 
graças aos ganhos decorrentes da aplicação de métodos de melhoramento 
genético, dentre outros meios de otimização da produção. Desde que haja o correto 
emprego de material genético com potencial para seleção e de técnicas apropriadas 
de melhoramento, ganhos crescentes de produtividade ainda poderão ser obtidos, 
principalmente para espécies no início de domesticação, como é o caso do 
eucalipto. A exploração da variabilidade pela seleção de melhores genótipos é um 
meio eficiente para o aumento de alelos favoráveis controlando as características 
desejáveis, ao longo das gerações, resultando no aumento ou melhoria das 
características almejadas. 
Considerados estes antecedentes, o presente trabalho tem os seguintes 
objetivos: 
a) estimar os parâmetros genéticos e predizer ganhos esperados com a 
seleção englobando 53 famílias de três procedências de sementes de Eucalyptus 
grandis W. Hill ex Maiden, estabelecidas em três locais do Estado de São Paulo, 
com base no crescimento em diâmetro, para comporem uma População de 
Melhoramento, com tamanho efetivo populacional adequado; 
b) estudar a interação genótipo x ambiente, simulando diferentes critérios e 
estratégias de seleção de indivíduos e famílias, buscando alternativas que 
privilegiem a produtividade, estabilidade e adaptabilidade, simultaneamente, para a 
implantação de pomares de sementes por mudas e clonais, e da população 
selecionada a integrar o programa de melhoramento da espécie; e 
c) testar diferentes formas de correção de dados para o caráter diâmetro, como 






Para os referidos objetivos, as seguintes hipóteses são estabelecidas: 
(i) uma vez que o procedimento ótimo atual de estimação/predição no 
melhoramento de plantas e animais é o REML/BLUP (máxima verossimilhança 
restrita/melhor predição linear não viciada), que tem fornecido bons resultados para 
diversas espécies perenes, então, se aplicado ao eucalipto, por meio do programa 
computacional SELEGEN-REML/BLUP, também fornecerá bons resultados; e 
(ii) pelos estudos de interação genótipo ambiente, nos locais experimentais, em 
função da magnitude da variação genética presente e das respostas das progênies e 
procedências às condições ambientais, poder-se-á fornecer subsídios aos 
programas de melhoramento da espécie, contemplando diferentes possibilidades de 
seleção e propagação dos melhores genótipos, contribuindo para o aumento da 








2 REVISÃO DE LITERATURA 
 
2.1 O GÊNERO EUCALYPTUS 
 
2.1.1 Características gerais 
 
O eucalipto pertence à divisão Angiospermae, classe Dicotyledonea, ordem 
Myrtales, família Myrtaceae e gênero Eucalyptus, com muitas espécies, subespécies 
e alguns híbridos naturais, sendo também notórias as variedades fenotípicas 
intraespecíficas decorrentes de condições ambientais ou da hibridação 
(BERTOLUCCI et al., 1995). É um dos gêneros predominantes da flora australiana, 
estendendo-se das áreas sub-alpinas às florestas úmidas costeiras, às florestas 
temperadas e à zona mais árida da Austrália.  
O gênero está subdividido, taxonomicamente, em oito sub-gêneros informais, 
segundo Pryor (1976). O sub-gênero Symphyomyrtus é o grupo que apresenta a 
maior parte das espécies cultivadas no mundo, apresentando nove seções, das 
quais três contém praticamente todas as espécies mais cultivadas como exótica: 
Seção Transversaria (E. grandis; E. saligna, E. urophylla); Seção Exsertaria (E. 
camaldulensis, E. exserta, E. tereticornis) e Seção Maidenaria (E. globulus, E. 
viminalis). De acordo com Nicolle (2004), o eucalipto compreende todas as plantas 
do gênero Eucalyptus, com quase oitocentos espécies, e as plantas dos gêneros 
Angophora (“apples”) e Corymbia (“bloodwoods”), esse último recentemente re-
descrito. 
Conforme Eldridge et al. (1994), as espécies do gênero Eucalyptus tiveram sua 
origem na Austrália e regiões próximas, como Timor, Indonésia, Papua Nova Guiné, 
Molucas, Irian Jaya e sul das Filipinas, mas confinadas predominantemente ao 
continente australiano, na faixa latitudinal entre 9oN e 45oS, encontrando-se 
amplamente distribuídas entre as altitudes de 30 m a 2.000 m. De acordo com 





720 espécies são reconhecidas, das quais aproximadamente uma centena é 





Uma ou mais espécies de eucalipto são cultivadas em muitos países, mas são 
poucas as espécies plantadas comercialmente. Provavelmente, não mais de vinte 
espécies e algumas poucas resultantes da hibridação interespecífica vêm sendo 
utilizadas, em escala comercial, em oitenta países da Ásia, da África, das Américas 
(Central, Norte e do Sul), da Europa, de alguns países do Mediterrâneo e de 
algumas Ilhas do Oceano Pacífico, compreendidos entre as latitudes de 40oN e 45oS 
(FLYNN, 1999). Nesses países, a produtividade do eucalipto é altamente variável, 
em função das condições ambientais, da espécie utilizada, da origem ou 
procedência do propágulo vegetal e seu grau de melhoramento, do tipo de manejo e 
controle dos fatores do meio.  
Desde o uso inicial da madeira de eucalipto para a produção de celulose e 
papel, ocorrido na Europa, por volta de 1919, muitas espécies vêm ganhando 
crescente importância e tornando-se mundialmente expressivas. Uma substancial 
parte da celulose de espécies folhosas usadas na fabricação de papel para 
impressão e escrita é oriunda de plantações de eucalipto feitas pelos maiores 
produtores mundiais, principalmente Brasil, Índia, África do Sul, Portugal, Angola, 
Espanha, China, França e Japão. A tendência do comércio internacional de celulose 
de eucalipto, segundo Flynn (1999), continua motivando o estabelecimento de 
centenas de milhares de hectares de plantações no mundo. O uso da madeira de 
eucalipto para energia industrial também tem sido crescente em diversos países, 
como conseqüência da primeira crise mundial do petróleo. 
Estimativas do ano de 1985 já indicavam que a área cultivada mundialmente 
era superior a seis milhões de hectares (ELDRIDGE et al., 1994). Davidson (1998) 
fornece uma estimativa de 13,6 milhões de hectares plantados em todo o mundo 
com o gênero, mas ressalva que plantações com o propósito industrial devem 





em escala não comercial destinadas à produção de lenha. Esse valor da área 
mundial plantada também é confirmado por Flynn (1999) e Silva (2004), os quais 
relatam que, dos quase cem países com programas de reflorestamento no mundo, 
somente 58 deles o fazem em grande escala. No Brasil, atualmente, as plantações 
de eucalipto, com propósito industrial, somam aproximadamente três milhões de 
hectares. 
O emprego industrial da madeira de eucalipto no Brasil tem sido marcante, com 
plantações estabelecidas para a produção de celulose, papel, carvão vegetal 
destinado às siderurgias, como forma alternativa de substituição do carvão mineral. 
Também, presta-se, à fabricação de lâminas e compensados de madeira e painéis 
de madeira reconstituída, tais como as chapas de fibras, os aglomerados de 
madeira, “MDF” (fibras de média densidade) e “OSB” (painel de partículas 
orientadas), além de madeira serrada. 
Espécies de eucalipto têm sido predominantemente utilizadas nos 
reflorestamentos brasileiros, devido ao seu rápido crescimento, capacidade de 
adaptação de determinadas espécies às diversas regiões ecológicas e pelo 
potencial econômico de utilização da sua madeira. Dentre as principais espécies 
utilizadas, Eucalyptus grandis W. Hill ex Maiden e seus híbridos interespecíficos, 
principalmente com a espécie Eucalyptus urophylla, continuam sendo as mais 
importantes, face ao seu uso intensivo e crescente nos segmentos industriais e, 
mais recentemente, para a produção de madeira serrada. 
 
 
2.2 A ESPÉCIE Eucalyptus grandis W. HILL EX MAIDEN 
 
2.2.1 Área de ocorrência natural e habitat 
 
Conforme Embrapa (1986), a principal área de ocorrência natural de E. grandis 
situa-se ao norte de Nova Gales do Sul e ao sul de Queensland (QLD), entre as 
latitudes 25o e 33o Sul, ocorrendo ainda no centro (latitude 21o Sul) e no norte (16o a 





até 600 m, na área de maior ocorrência, e entre 500 e 1.100 m, nas áreas mais ao 
norte (Atherton-QLD).  
Ocorre em solos aluviais ou de origem vulcânica, nos vales e planícies ao 
longo da costa leste australiana, estendendo-se até o limite de Queensland-Nova 
Gales do Sul. Existem outras duas populações que se estendem ao planalto de 
Atherton, na latitude de 13oS. Cresce melhor nos solos com textura argilosa de 
origem aluvial ou vulcânica, profundos, mais úmidos, mas bem drenados. Na área de 
ocorrência natural, árvores de grande porte crescem em florestas quase puras ou 
mistas. As principais espécies associadas com E. grandis, nessas últimas, são E. 
intermedia, E. pilularis, E. microcorys, E. resinifera e E. saligna, bem como Syncarpia 
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De acordo com Embrapa (1986), o clima varia de subtropical úmido (sul) ao 
tropical úmido (Atherton-QLD). Na principal área de ocorrência, a temperatura média 
das máximas do mês mais quente situa-se entre 24o e 30 oC e a média das mínimas 
do mês mais frio entre 3o e 8oC. Para as áreas ao norte, os valores variam de 29o a 
32oC e 10o a 17oC.  
As áreas costeiras são livres de geadas, enquanto que, nos locais de maior 
altitude, longe da costa, podem ocorrer geadas ocasionais. A precipitação 
pluviométrica média anual situa-se entre 1.000 a 3.500 mm, com maior concentração 
no verão, principalmente no centro e no norte de Queensland. A estação seca não 
ultrapassa três meses (EMBRAPA, 1986). 
 
 
2.2.2 Biologia floral e sistema reprodutivo 
 
As flores de eucalipto são morfologicamente bissexuadas (hermafroditas), com 
órgãos masculinos e femininos na mesma flor, onde ocorrem tanto a fecundação 
cruzada como a autofecundação (PRYOR, 1976), com amplos padrões de 
cruzamento, incluindo os dois extremos, ou seja, desde a autofecundação causada 
por cleiostogamia (VENKATESH et al., 1973), até a fecundação cruzada obrigatória, 
em razão da auto-incompatibilidade (PRYOR, 1957; HODGSON, 1976), da macho 
esterilidade ou da esterilidade feminina (CARR et al., 1971). Nas populações 
naturais, as espécies cultivadas de eucalipto exibem um sistema de cruzamento 
misto, mas predominantemente de alogamia (MORAN e BELL, 1983). 
A polinização é realizada predominantemente por insetos, particularmente por 
abelhas. O estigma não é receptivo até que o pólem seja liberado da flor (QUINTIN, 
2003). O eucalipto, durante o seu ciclo de vida, tem um sistema de cruzamento, com 
taxas relativamente altas de polinização cruzada, mantidas por protandria e vários 
níveis de auto-incompatibilidade, reforçada pela seleção contra autofecundação 
(PHILLIPS e BROWN, 1977). Beardsell et al.(1993) sugerem que isso pode ser o 







2.2.3 Importância de Eucalyptus grandis 
 
A opção pelo Eucalyptus grandis no Brasil, segundo Tomaselli (2000), resulta 
da sua excelente resposta silvicultural, como boa forma e rápido crescimento, além 
de propriedades desejáveis para usos múltiplos da sua madeira. Da área total atual 
plantada com espécies de eucalipto no Brasil (aproximadamente três milhões de 
hectares), E. grandis e seus híbridos interespecíficos perfazem 50% (1,5 milhão de 
hectares), cuja madeira é destinada às indústrias de celulose, papel, de painéis 
reconstituídos, serrarias e lenha para energia (SBS, 2003).  
De acordo com Florestar Estatístico (2003), o Estado de São Paulo apresenta 
uma área reflorestada de aproximadamente 926 mil hectares, sendo 768 mil 
hectares de eucaliptos e 158 mil hectares de pinus. E. grandis e seus híbridos 
interespecíficos contribuem com 24,74% (190 mil hectares) do total desta área, em 
São Paulo. A madeira de eucalipto tem sido responsável por 65 a 70% do total de 
pasta celulósica produzida na última década (BRACELPA, 2004), sendo que E. 




2.3 CARACTERÍSTICAS DO PROGRAMA DE MELHORAMENTO GENÉTICO 
FLORESTAL 
 
De acordo com Resende (2002a), o sucesso de um programa prático de 
melhoramento genético de espécies perenes depende fundamentalmente de 
conhecimentos sólidos de, no mínimo, quatro áreas: (i) conhecimento do produto 
final de interesse, com suas relações industriais e mercadológicas, exigências 
qualitativas e formas de uso pelo consumidor; (ii) conhecimento do germoplasma 
disponível para a obtenção de tais produtos, notadamente da variação biológica 
entre espécies do gênero, entre populações dentro de espécie e dentro de 
populações; (iii) conhecimento dos fatores ambientais que interferem na expressão 
fenotípica, tais como os fatores edáficos, climáticos e técnicas de cultivo das plantas 











O primeiro programa de melhoramento genético de eucaliptos foi elaborado por 
C.A. Krug, em 1941, e as sementes disponíveis para aos plantios até a década de 
1960, eram provenientes de parcelas experimentais ou talhões desbastados, sem 
isolamentos contra pólens indesejáveis e, portanto, com baixa qualidade genética. 
No conceito atual, essas fontes de sementes teriam uma qualidade equivalente a 
uma situação intermediária entre Área de Coleta de Sementes (ACS) e uma Área de 
Produção de Sementes (APS). De um modo geral, os plantios originados dessas 
sementes apresentavam alta porcentagem de híbridos interespecíficos (FERREIRA 
e SANTOS, 1997). 
Os primeiros Pomares Clonais de Sementes (PCS) de eucalipto, estabelecidos 
somente no final da década de 1960, para atender à demanda crescente de 
sementes, foram oriundos da propagação de árvores selecionadas fenotipicamente, 
das melhores plantações existentes ou de áreas experimentais (FERREIRA e 
SANTOS, 1997).  
No início da década de 1970, foram instalados os primeiros testes de progênies 
e iniciada a re-introdução de germoplasmas, com base genética apropriada, de 
espécies e procedências selecionadas. As atividades relacionadas com a produção 
de sementes melhoradas de eucaliptos foram priorizadas principalmente nas 
décadas de 1970 e 1980 (RODRIGUEZ, 2004).  
A ocorrência do cancro basal, causado pelo fungo Cryphonectria cubensis, em 
plantações de eucaliptos no Espírito Santo, agilizou a introdução e aperfeiçoamento 
de técnicas de seleção e de propagação vegetativa, para a obtenção de plantas 
produtivas resistentes à doença, pelo uso das estimativas de herdabilidade, no 
sentido amplo (RODRIGUEZ, 2004). Essa técnica foi empregada, inicialmente pela 
empresa Aracruz Florestal, a partir de 1979, com o estabelecimento dos primeiros 





produtividade (FERREIRA e SANTOS, 1997). Além do volume de madeira, a 
seleção de plantas propagadas vegetativamente passou a considerar caracteres 
relacionados à qualidade da madeira, proporcionando à silvicultura clonal do 
eucalipto, ganhos superiores a 200% (RODRIGUEZ, 2004).  
Apesar dos esforços empregados na década de 1990, constata-se que os níveis de 
acréscimo da produtividade não foram tão significativos quanto os das décadas de 1970 e 
1980 (FERREIRA e SANTOS, 1997). Segundo Rodriguez (2004), além da consideração 
dos caracteres quantitativos e qualitativos da madeira, três importantes aspectos 
podem ser citados e que têm contribuído para a otimização dos resultados obtidos 
nos programas de melhoramento florestal, nos últimos dez anos: (i) o uso de 
programas computacionais para a análise de dados experimentais e seleção 
genética de árvores; (ii) visão holística decorrente da participação de diferentes 
especialistas na definição de estratégias de melhoramento; e (iii) integração das 
áreas de manejo e melhoramento, no desenvolvimento multidisciplinar da pesquisa. 
Mais recentemente, conforme enfatizam Ferreira e Santos (1997), dois outros 
aspectos importantes associados ao melhoramento de plantas têm despertado o 
interesse no setor florestal, que são a manutenção da produtividade biológica ao 
longo prazo, e a manutenção da capacidade biológica e física do sítio.  Alguns 
programas de melhoramento genético já incluem a seleção de material genético 




2.3.2 Germoplasma para a seleção 
 
A restrição da base genética é um fator limitante para os programas de 
melhoramento (HIGA et al., 1997). Por isso, a escolha adequada do número e 
caracteres dos genitores, evitando o comprometimento futuro dos programas, deve 
ser um fator importante a considerar.  
Como o objetivo do melhoramento genético é o aumento contínuo da 
expressão de caracteres de interesse (elevar a freqüência de alelos favoráveis), 





caracteres e variabilidade genética ampla. A seleção de populações é uma etapa 
importante tanto para a determinação de fontes de sementes para plantio quanto 
para a identificação do germoplasma-base para seleção. 
A etapa de identificação de germoplasma-base, para a formação da população-
base, baseia-se comumente na realização de testes de procedências, para se inferir 
sobre a média populacional, ou nos testes de procedências e progênies, para se 
inferir sobre a média populacional e variabilidade genética (KAGEYAMA e DIAS, 
1985). A repetição desses ensaios em diferentes locais é importante para avaliar 
também uma possível interação de genótipos x ambientes (KANASHIRO, 1992). 
O termo procedência de semente é usado para diferenciar materiais genéticos 
testados na área florestal, indicando a localização geográfica e ambiental das 
árvores ou populações fornecedoras do material genético reprodutivo de um 
determinado local (FERREIRA e ARAUJO, 1981). De acordo com Matheson e 
Raymond (1984), a área de abrangência da procedência é, comumente, menor que 
a da população e, além disso, uma população pode ser dividida em mais de uma 
procedência.  
Nas espécies alógamas das florestas tropicais, tem-se verificado que a 
distribuição da variabilidade genética total das espécies é maior dentro de 
populações do que entre as populações (HAMRICK e LOVELESS, 1986), como é o 
caso dos estudos de variabilidade genética com progênies e procedências de E. 
grandis (KAGEYAMA, 1983; DIAS e KAGEYAMA, 1991). Pode-se inferir, com base 
nos argumentos de Resende et al, (1995a) que se pode trabalhar com um número 
reduzido de populações, porém, com um grande número de famílias. 
Assim, a seleção de indivíduos com maiores valores genéticos, utilizando 
informações de progênie e procedência, independentemente da procedência a que 
pertençam, se apresenta como a estratégia mais plausível em detrimento da seleção 
de procedências. Este procedimento é bastante vantajoso em termos de variação 
genética, pois o cruzamento de indivíduos selecionados de diferentes procedências 
deverá conduzir a ampliação da base genética da população resultante (RESENDE 











Seleção é definida como a reprodução diferencial dos diferentes genótipos na 
natureza (seleção natural) ou aquela promovida pelo homem (seleção artificial). Ela 
atua promovendo a alteração das freqüências alélicas nos locos que controlam o 
caráter sob seleção, modificando a média genotípica da população. Na seleção 
artificial, atua-se em duas etapas básicas: (i) a predição do valor genético dos 
indivíduos; e (ii) a decisão sobre como utilizar os indivíduos que apresentam os 
maiores valores genéticos preditos (RESENDE 2002a). 
A definição correta do objetivo da seleção é um requisito essencial para a 
obtenção de sucesso nos programas de melhoramento genético. O objetivo da 
seleção ou do melhoramento pode ser definido como o caráter econômico final, 
único ou um conjunto de caracteres agrupados, para os quais se deseja obter um 
dado ganho genético. O critério de seleção representa o caráter ou o conjunto de 
caracteres em que a seleção se baseia, com a finalidade de avaliar e ordenar os 
candidatos à seleção, para o caráter objetivo do melhoramento. Para a definição do 
objetivo da seleção, deve-se proceder à correta avaliação do produto de interesse e 
de informações econômicas dos componentes deste produto. Já a definição do 
critério de seleção depende de informações sobre os parâmetros genéticos e 
fenotípicos (herdabilidades, repetibilidades e correlações genéticas e fenotípicas 
associadas aos caracteres) e também das informações econômicas, notadamente 
das importâncias econômicas relativas entre os caracteres (RESENDE, 2002a).  
Quatro situações são colocadas por Resende e Rosa-Pérez (1999a): 
(i) objetivo da seleção é um único caráter e o critério de seleção é o mesmo caráter 
(seleção direta); (ii) objetivo da seleção é um único caráter e o critério de seleção é 
outro caráter (seleção indireta); (iii) objetivo da seleção é um único caráter e o 
critério de seleção é baseado em uma combinação de vários caracteres (seleção 
empregando caracteres auxiliares ao melhoramento); e (iv) objetivo da seleção é um 
agregado de caracteres e o critério de seleção é baseado em uma combinação 





Geralmente, os critérios de seleção são variáveis entre os melhoristas, mesmo 
quando os objetivos do melhoramento possam ser os mesmos. Ponzoni (1986) 
recomenda, na seguinte ordem, o estabelecimento dos procedimentos a serem 
adotados no delineamento de programas de melhoramento: (i) definição do objetivo 
do melhoramento; (ii) escolha dos critérios de seleção em termos de caracteres; 
(iii) organização dos serviços de coletas de dados; (iv) uso das informações obtidas 
para decisões quanto à seleção; e (v) utilização e cruzamento dos indivíduos 
selecionados. 
Atualmente, nos estudos de melhoramento florestal, para a obtenção de 
árvores superiores de importância econômica, são necessários muitos cálculos 
estatísticos para descriminar materiais mais promissores, sob vários contextos, e 
verificar se os indivíduos selecionados apresentam os atributos de superioridade, 
principalmente, genético e evolutivo (CRUZ, 1990).  
A dificuldade de seleção é devida à complexidade da base genética do material 
experimental e à influência acarretada pelo efeito ambiental. Assim, os programas de 
melhoramento genético apresentam normalmente três etapas: primeiro, escolhem-se 
os genitores que irão compor uma população-base; depois, faz-se a seleção dos 
indivíduos superiores nessa população e, finalmente, realiza-se a avaliação destes 
em um grande número de ambientes, cujo objetivo é a obtenção de genótipos com 
alta produtividade, que serão recomendados comercialmente (CROSSA, 1990). 
Dessa forma, a adaptabilidade do material genético, isto é, a capacidade de 
resposta do indivíduo à melhoria do ambiente (RESENDE et al., 1995a) é ponto 
básico a ser considerado nos estudos de melhoramento genético de plantas. A 
eficiência de adaptação das espécies quando introduzidas em locais que não os da 
origem, depende de uma série muito grande de influências bióticas e de interações 
edáficas e climáticas (LÓPEZ e FORNÉS, 1997). A estabilidade, por outro lado, trata 
da capacidade de um genótipo exibir um desempenho o mais constante possível em 
função de variações ambientais. Assim, as respostas diferenciadas dos genótipos às 
diferentes condições do ambiente reforçam a importância de estudos dessa natureza 
que, aliados à necessidade de alta produtividade e à qualidade dos materiais 
genéticos nos vários ambientes, tornam-se os principais motivadores dos programas 





A seleção altera os componentes de médias e variâncias dos valores genéticos 
e fenotípicos, por meio de mudanças nas freqüências alélicas, desequilíbrio em fase 
gamética, endogamia e deriva genética. Em termos estatísticos, produz mudanças 
nos primeiros (médias) e segundos (variâncias) momentos das variáveis aleatórias 
de uma população base, causadas pela amostragem não aleatória dessa população. 
Sob um modelo poligênico puramente aditivo, mesmo para populações infinitas, a 
seleção direcional modifica a variância genética pela indução de desequilíbrio de 
ligação (LUSH, 1945; BULMER, 1971).  
Para populações de tamanho finito, a seleção interfere na estrutura de família, 
aumentando a perda de variação genética pela endogamia (LUSH, 1946; 
ROBERTSON, 1961). Esse último autor estudou o efeito da seleção sobre o 
tamanho efetivo (Ne), o qual se reduz progressivamente com o aumento da 
herdabilidade e da intensidade de seleção, em relação à população original.  
Ao praticar a seleção em espécies perenes, pode-se ter como alvo, dois tipos 
de população melhorada de referência: (i) uma formada por descendentes dos 
indivíduos selecionados; e (ii) outra formada pelos próprios indivíduos selecionados, 
propagados por clones. O primeiro tipo corresponde à população da geração 
seguinte à seleção e o segundo tipo corresponde à população na mesma geração e 
clonada. Com isso, a predição de valores genéticos aditivos e genotípicos passam a 
ter relevância, respectivamente para atender as populações-alvo referidas em (i) e 
(ii). Somente os efeitos aditivos dos alelos são transmitidos à descendência, via 
reprodução sexuada, na população de referência (i), porque na propagação clonal 
dos indivíduos selecionados, na população de referência (ii), capitalizam-se os 
efeitos aditivos e de dominância (RESENDE, 2002a). 
Conforme ressaltada ainda por Resende (2002a), a acuidade (acurácia) de 
cada método de seleção depende fundamentalmente das fontes de informação 
utilizadas para a predição dos valores genéticos e da própria herdabilidade. Para um 
único caráter, as principais fontes de informação ou unidades de seleção estão 
associadas aos procedimentos de seleção: individual, de famílias, de irmãos, dentro 
de famílias, entre e dentro de famílias, combinada, pela progênie e pela metodologia 





os estimadores para a avaliação de famílias em experimentos com número variável 
de plantas por parcela. 
 De maneira geral, os recursos genéticos de cada espécie são amplos e 
apenas uma pequena parte deles é usada normalmente nos programas de 
melhoramento. Por exemplo, o gênero Eucalyptus, que apresenta centenas de 
espécies, apenas cinco delas são mais comumente utilizadas na produção de 
celulose e papel (menos de 1%). Cotterill e Brolin (1997) demonstraram que as 
variações que ocorrem entre espécies, entre populações e dentro de populações de 
Eucalyptus são suficientes para o desenvolvimento de diferentes tipos de produtos, 
dentro do próprio setor de celulose e papel. Isto ressalta a importância do 
conhecimento dos recursos genéticos disponíveis para cada espécie ou gênero. 
 
 
2.3.3.2 Métodos de seleção 
 
Dentre os vários métodos de seleção para espécies florestais, pode-se citar, 
em ordem cronológica de utilização no Brasil: (i) a seleção massal e a seleção entre 
e dentro de progênies (KAGEYAMA e VENCOVSKY, 1983); (ii) o índice de seleção 
multivariado (RESENDE et al., 1990); (iii) seleção entre e dentro de progênies, com 
equivalência entre unidade de seleção e de recombinação (RESENDE, 1991); (iv) o 
índice de seleção univariado utilizando informações de parentes (BUENO FILHO, 
1992; RESENDE e HIGA, 1994; PIRES et al., 1996); e (v) o índice de seleção 
multivariado multi-efeitos (RESENDE, 1994). Para caracteres de baixa 
herdabilidade, o método mais eficiente é o índice multi-efeitos univariado ou 
multivariado, em termos de ganho genético, tamanho efetivo da população, acuidade 
e diferencial de seleção realizado (RESENDE et al., 1995b). Os procedimentos 
Melhor Predição Linear - BLP (“Best Linear Prediction”) e Melhor Predição Linear 
Não-Viciada - BLUP (“Best Linear Unbiased Prediction”) também têm sido 
empregados (RESENDE et al., 1996b). O BLUP e o índice multi-efeitos são métodos 
equivalentes no caso de dados balanceados (RESENDE e FERNANDES, 1999). 
Para as espécies perenes, os métodos de seleção podem ser classificados 





procedimentos de predição de valores genéticos, devendo ser incluído também o 
critério de seleção, definido em função do objetivo do melhoramento. Quanto à 
unidade de seleção, os métodos podem ser aplicados dentro do bloco ou do 
experimento, dependendo do tipo de pomar a ser formado para a produção de 
sementes, sendo que inúmeros métodos univariados ou multivariados podem ser 
adotados, devendo ser escolhido o melhor para cada caráter particular e estrutura 
de experimentação (RESENDE e HIGA, 1994). De maneira geral, os métodos mais 
eficientes são aqueles que se baseiam nos índices de seleção incluindo informações 
sobre a média de família e do indivíduo (COTTERILL e DEAN, 1990; RESENDE e 
HIGA, 1994) ou, mais precisamente, que incluem todos os efeitos aleatórios do 
modelo estatístico (RESENDE, 2002a). 
Nas espécies perenes, a unidade de recombinação pode constituir-se dos 
próprios indivíduos (coincidindo unidade de seleção e de recombinação) ou de 
parentes (geralmente pais, irmãos ou sementes remanescentes do mesmo genitor) 
dos indivíduos avaliados (RESENDE, 1999a). 
A seleção direta é a maneira mais fácil e prática de se obter ganhos, já que um 
único caráter está envolvido no processo (PAULA, 1997). Várias expressões são 
empregadas para o cômputo da resposta à seleção direta (EBERHART, 1979; 
VENCOVSKY, 1987); VENCOVSKY e BARRIGA, 1992; CRUZ e REGAZZI, 1994; 
RESENDE, 2002a). Um dos inconvenientes da seleção direta é o fato do 
melhoramento sempre visar simultaneamente a melhoria de vários caracteres e não 
apenas um. Como na seleção direta, várias são as expressões que descrevem o 
progresso genético advindo da seleção indireta (CRUZ e REGAZZI, 1994). 
O método do índice multi-efeitos pode ser utilizado eficientemente na seleção 
envolvendo experimentos com alta taxa de sobrevivência e balanceados. Nos 
demais casos, o procedimento BLUP individual tende a ser mais acurado 
(RESENDE, 2000). 
Para o gênero Eucalyptus, Resende e Bertolucci (1995) comprovam que a 
seleção pelo índice multi-efeitos é sempre superior à seleção combinada nos 
seguintes aspectos: maior ganho genético, maior acuidade, maior tamanho efetivo 






De maneira geral, a definição do melhor método para a seleção de árvores 
superiores é fundamentado pelo objetivo da seleção, que pode ser definido por um 
único caráter de interesse ou por um conjunto de caracteres, e pelo sistema de 
propagação, vegetativa ou via sementes. De acordo com Resende et al. (1995a), 
para a propagação sexuada, a seleção deve basear-se nos valores genéticos dos 
candidatos à seleção, os quais são funções apenas dos efeitos gênicos aditivos. 
Para a propagação assexuada, a seleção deve basear-se nos valores genotípicos 
dos candidatos à seleção, que é função do genótipo integral, ou seja, dos efeitos 
gênicos aditivos e não-aditivos  
No melhoramento de eucalipto, no Brasil, duas modalidades de índices de 
seleção têm sido empregadas: índices univariados ou multivariados. As principais 
variações dos índices de seleção utilizados nos programas de melhoramento do 
eucalipto são fornecidas por Resende (2002a) e Lavoranti (2003). 
 
 
2.3.4 Delineamentos de cruzamentos 
 
 Os delineamentos de cruzamento são extremamente importantes no contexto 
das estratégias de melhoramento genético. Considerando os objetivos dos testes de 
progênies, quais sejam: (i) avaliar o valor genético dos progenitores; (ii) estimar os 
parâmetros genéticos; (iii) predizer os ganhos genéticos realizados; e (iv) gerar 
populações-base para novas seleções, os delineamentos devem ser definidos com 
base nesses objetivos.  
Os delineamentos de cruzamentos referem-se aos tipos de progênies a serem 
avaliadas na população experimental e, portanto, relacionam-se com a eficiência de 
seleção (RESENDE, 2001). Segundo Burdon (1992), para a avaliação da 
capacidade geral de combinação dos genitores, um número de quatro a cinco 
cruzamentos com outros genitores tem sido sugerido como adequado. Contudo, os 
seguintes requisitos devem ser observados na geração de uma população-base 
adequada: (i) grande número de indivíduos e razoável número de cruzamentos 
propiciando uma alta intensidade de seleção; (ii) possibilidade de gerenciamento do 





cruzamentos controlados; (iii) grande tamanho efetivo da população; e (iv) garantia 
de que cada genitor não tenha sido cruzado apenas com genitores bons ou ruins. 
Nesse sentido, alguma forma de seleção de cruzamentos ou a utilização de 
policruzamentos (polinização cruzada) são altamente desejáveis (RESENDE, 2001). 
A descrição prática dos diferentes delineamentos pode ser vista no trabalho de 
Shimizu et al. (1982). Para alguns delineamentos de cruzamento, Resende (2002a) 
discute e apresenta as principais características, relacionando as vantagens e 
desvantagens de 14 tipos de delineamentos. Considerando a eficiência e facilidade 
operacional, Cotterill (1989) indica o delineamento dialélico parcial, o fatorial 
desconexo e o meio dialélico desconexo, como os mais recomendados.  
Conforme propostas de Burdon e Shelbourne (1971) e Buijtnen (1976), a 
otimização de diferentes delineamentos de cruzamento, para a seleção de genitores 
e seleção de indivíduos nos testes de progênies, pode ser obtida pelo emprego de 
dois ou mais delineamentos complementares e necessários devido a probalidade de 
ocorrência de endogamia, que surge nas populações de melhoramento mais 
avançadas. De acordo com Burdon e Buijtenen (1990), delineamentos 
complementares têm sido usados freqüentemente, com ênfase em um tipo de 
delineamento para a seleção de genitores e, em outro, para a criação da população-
base à seleção. 
Para estimação de parâmetros genéticos, Huber et al. (1992) concluíram que o 
delineamento com progênie de meios-irmãos (policruzamento ou polinização aberta) 
conduz a estimativas mais exatas da herdabilidade, no sentido restrito. 
 
 
2.3.5 Estrutura de populações 
 
 O termo estrutura de populações refere-se à subdivisão da população de 
melhoramento, como forma de atender aos seus objetivos de propiciar ganhos 
genéticos no curto, médio e longo prazo. Foi denominada ¨núcleos de melhoramento 
ou cruzamento”, inicialmente desenvolvida para o melhoramento animal, e 
posteriormente adaptada ao melhoramento florestal, por Cotterill (1989) e Cotterill et 





subpopulações (dois níveis): (i) núcleo de cruzamentos ou população elite; e (ii) 
população principal. Conforme Resende (2001), o núcleo de cruzamento constitui-se 
dos indivíduos com maiores valores genéticos, enquanto a população principal 
contém o restante dos indivíduos. Os dois segmentos são selecionados para o 
mesmo caráter objetivo e maiores esforços aos cruzamentos e testes são alocados 
para a subpopulação do núcleo, podendo ser inclusive adotado o procedimento de 
delineamento de cruzamento diferente para as duas subpopulações. Dessa forma, o 
tipo de estrutura enfatiza o maior uso dos indivíduos com maiores valores genéticos. 
Na estrutura “núcleos de melhoramento”, alguns indivíduos podem ser 
transferidos à subpopulação principal, visando aumentar a sua taxa de 
melhoramento, neste caso denominado de núcleo fechado de melhoramento. Na 
estrutura de núcleo aberto de melhoramento, os indivíduos da subpopulação 
principal também são transferidos ao núcleo, visando aumentar a variabilidade 
genética e amenizando a endogamia, mas com a desvantagem do aumento do 
parentesco entre as duas subpopulações (RESENDE, 2001). Mais recentemente, 
uma estrutura aberta em três níveis, inicialmente delineada para o melhoramento 
animal, foi proposta e estudada para espécies florestais, por Resende (1999b). 
No melhoramento de espécies perenes, uma consideração importante na 
comparação entre as três estruturas é a possibilidade de ocorrência de interação 
genótipo x ambiente. Considerando a existência de dois ambientes, a utilização de 
dois núcleos fechados é melhor se a correlação genética entre o desempenho nos 
dois ambientes for inferior a 0,80, enquanto que, se cada população possui seu 
próprio ambiente, um sistema de núcleos abertos é melhor desde que a correlação 
genética média entre desempenho nos vários ambientes for superior a 0,55 (DEL-
BOSQUE-GONZALES e KINGHORN, 1987). Uma estrutura otimizada de três níveis 
propicia ganho genético mais rápido, fornecendo o limite superior do progresso 
genético possível com a estrutura de núcleos abertos (JAMES, 1989). 
Resende (1999a) fornece uma revisão detalhada sobre tamanho e estruturas 
de populações de melhoramento. Dentre as principais empregadas no 
melhoramento florestal, destacam-se: (i) núcleo de cruzamento (COTTERILL, 1989; 
COTTERILL et al., 1989); (ii) sublinhas (BUIJTENEN e LOWE, 1979); e (iii) 





para otimizar ganhos genéticos no curto, médio e longo prazos, pois permitem 
enfatizar o uso de indivíduos com os maiores valores genéticos e gerenciar a 
endogamia na população de produção comercial. 
Estruturas de melhoramento em três níveis existem em alguns sistemas de 
produção de ovinos (CARRICK e ENGLAND, 1990) e receberam um tratamento 
mais formal por Shepherd e Kinghorn (1992) e Shepherd (1997). A estrutura em três 
níveis proporciona redução na taxa de endogamia e aumento no tamanho efetivo 
populacional total, quando comparada à estrutura em dois níveis. Este efeito 
benéfico advém da proporção assintótica de alelos contribuídos pelos diferentes 
níveis. Resende e Rosa-Pérez (1999b) propõem uma estrutura hierárquica em três 
níveis, considerando rigorosamente a questão dos limites seletivos e suas 
conseqüências para o melhoramento, no longo prazo. Tal estrutura considera os 
tamanhos efetivos (Nef) de dez, cinqüenta e cem, respectivamente para as 
populações do núcleo, principal (melhoramento) e de conservação (baseada na 
seleção dentro de progênies, de apenas um indivíduo em cada família). 
Adicionalmente, esses mesmos autores consideraram que o núcleo, a cada geração, 
é formado por 50%, 30% e 20% de indivíduos do próprio núcleo, da população 
principal e da população de conservação, respectivamente, e que a população 
principal, a cada geração, é formada por 50%, 30% e 20% de indivíduos da própria 
população principal, do núcleo e da população de conservação, respectivamente 
(RESENDE, 2002a).  
 
 
2.3.5.1 Tamanho efetivo populacional e endogamia 
 
O tamanho efetivo populacional, da forma conceituada por Freire-Maia (1974), 
“corresponde a uma população ideal de tamanho invariável, com igual proporção de 
machos e fêmeas, destituída de endocruzamento com taxa apreciável, em que cada 
indivíduo tem a mesma probabilidade de deixar progênie de tamanho igual, de tal 
forma que o número de descendentes por genitor acompanha a curva de distribuição 





Geralmente, tamanho efetivo populacional refere-se ao tamanho genético de 
uma população reprodutiva e não ao número de indivíduos que a compõe. Conforme 
a conceituação de S. Wright, introduzida em 1931, na situação de um tamanho 
efetivo populacional pequeno, um reduzido número de indivíduos participa 
efetivamente do intercruzamento, com vistas à regeneração da nova população, 
conduzindo a uma ocorrência da mudança aleatória das freqüências alélicas 
(oscilação ou deriva genética) e o aumento da endogamia na nova população.  
Resende (2002a), fornece os conceitos matemáticos e outros aplicados do 
tamanho efetivo, com destaque para a importância da endogamia e seus efeitos na 
média (depressão endogâmica por perdas de heterozigose) e variâncias da 
população, devida ao pequeno tamanho efetivo. Adicionalmente, fornece expressões 
de tamanho efetivo populacional úteis ao melhoramento e conservação de espécies 
perenes. Com base no conceito de tamanho efetivo de variância (Ne) em populações 
com sistema reprodutivo misto, apresenta derivações de expressões adequadas ao 
cômputo de Ne, em situações de representação não balanceada de progênies, em 
termos de número de indivíduos em cada uma delas, comum no melhoramento e na 
conservação genética de plantas perenes. 
A questão dos limites seletivos e suas conseqüências para o melhoramento, no 
longo prazo, são consideradas na proposta de estrutura hierárquica de três níveis 
(RESENDE 1999b). A referida estrutura considera, como já visto anteriormente, os 
tamanhos efetivos populacionais Ne1 = 10; Ne2 = 50 e Ne3 = 100, respectivamente, 
para as populações do núcleo, principal (melhoramento) e de conservação (baseada 
na seleção dentro de progênies, de apenas um indivíduo em cada). Para evitar a 
depressão endogâmica no curto prazo, Frankham (1995), por sua vez, também 
recomenda um tamanho efetivo populacional igual a cinqüenta. 
Já Rawlings (1970) preconiza um tamanho efetivo populacional em torno de 
trinta, como valor adequado à maioria dos sistemas genéticos, enquanto Pereira e 
Vencovsky (1988) recomendam valores entre trinta e sessenta. Entretanto, para 
capturar alelos com freqüência ≥ 5%, uma amostragem de vinte famílias de 
polinização aberta, não aparentadas, com cem indivíduos por família, é suficiente 





Nos programas de melhoramento de longo prazo, o tamanho efetivo 
populacional (Ne) deve sempre ser mantido dentro de limites aceitáveis, para evitar 
os riscos de perdas de alelos favoráveis (RESENDE, 1999a). Assim, para a 
composição da população selecionada, procedimentos ótimos devem ser adotados 
que considerem os valores genéticos dos indivíduos candidatos à seleção, o 
progresso genético, o tamanho efetivo populacional e a endogamia potencial 
(RESENDE et al., 1995a). 
 
 




O estabelecimento de estratégias eficientes de melhoramento depende 
essencialmente do conhecimento prévio dos mecanismos genéticos responsáveis 
pela herança do caráter a melhorar, tais como o número de genes que o governam, 
as ações e efeitos gênicos, herdabilidade, repetibilidade e associações genéticas 
com outros caracteres (RESENDE, 2002a).   
Os parâmetros genéticos são valores numéricos que permitem inferir sobre a 
estrutura genética, os quais variam para diferentes caracteres, idades e populações 
(DUDA, 2003). As estimativas dos parâmetros genéticos possibilitam predizer os 
ganhos oriundos das estratégias alternativas aplicadas ao melhoramento genético, 
fornecendo informações importantes à seleção e para a definição do programa de 
melhoramento da população. 
O tipo de ação dos genes, em caráter quantitativo, também pode ser deduzido 
destes parâmetros, assim como as estimativas do progresso genético esperado na 
seleção (ROBINSON e COCKERHAM, 1965; VENCOVSKY, 1969). Dessa forma, as 
estimativas de parâmetros genéticos são necessárias para uma seleção eficiente de 
árvores, possibilitando o conhecimento da estrutura genética da população 
(MORAES, 1987). 
Os parâmetros genéticos populacionais de maior importância para o 





não-aditivo; os componentes de herdabilidade para estimar os ganhos genéticos, no 
sentido amplo e restrito, indicando o grau de dificuldade ou facilidade para melhorar 
determinados caracteres; as interações genótipo x ambiente e as correlações 
genotípicas e fenotípicas entre as características (COCKERHAM, 1963, 
KAGEYAMA, 1980; KIKUTI, 1988). Caracteres com baixa herdabilidade demandarão 
métodos de seleção mais elaborados do que aqueles com alta herdabilidade. Por 
sua vez, altos valores de correlação genética entre parâmetros significam que a 
alteração em um caráter, via seleção, promove alterações significativas em outros 
caracteres relacionados a ele. 
Outro parâmetro de extrema importância para as plantas perenes é o 
coeficiente de repetibilidade, o qual mede a capacidade de os organismos repetirem 
a expressão do caráter, ao longo de vários períodos de tempo, no decorrer de suas 
vidas. Eles permitem a determinação do número de medições necessárias para 
avaliar precisamente os valores genéticos aditivos, genotípicos ou fenotípicos 
permanentes dos indivíduos e possibilitam o uso de suas estimativas na predição de 
valores genéticos (RESENDE, 2002a). 
A determinação de parâmetros genéticos, para espécies florestais, torna-se 
mais importante, à medida que o ciclo da cultura aumenta. Vale ressaltar que os 
parâmetros genéticos somente são validados para a população, na idade observada 
e nas condições ambientais em que foram desenvolvidos os testes genéticos. Isto se 
deve porque os genes agem de forma diferente, respondendo aos efeitos da idade e 
do local (KIKUTI, 1988). Entretanto, o conhecimento dos padrões de variabilidade do 
material permite o desenvolvimento de programas de melhoramento com 
possibilidades de ganhos genéticos contínuos (VENCOVSKY e BARRIGA , 1992). 
Segundo Vencovsky (1978) e Falconer (1987), a existência de variância 
genética aditiva, em magnitude satisfatória, possibilita um melhoramento efetivo, 
pela seleção em uma população. Entretanto, as informações sobre os componentes 
da variação genética, em espécies florestais, não são suficientes para garantir a 
predominância de variância aditiva, porém, em populações pouco manipuladas, é 
esperado que possuam grande variabilidade, tanto para os componentes aditivos 
quanto para os não-aditivos. Ramalho (1993) enfatiza que, embora ocorra variância 





 Para que os parâmetros genéticos sejam representativos da população em 
estudo, Comstock e Robinson (1948), Stonecypher et al. (1973) estabeleceram 
alguns pré-requisitos, tais como: (i) os parâmetros devem provir de indivíduos 
tomados ao acaso, na obtenção de progênies experimentais; (ii) os genótipos devem 
ser distribuídos ao acaso, nos diferentes ambientes; (iii) ausência de efeitos 
maternos; (iv) herança regular diplóide; (v) equilíbrio de ligação nas progênies 
amostradas; e (vi) ausência de epistasia. 
 
 
2.4.2 Variâncias genotípica e fenotípica e heterogeneidade das variâncias 
     
A variância fenotípica pode ser composta de variações produzidas pelo 
ambiente, pelas variações dos efeitos genotípicos e devido à interação genótipo x 
ambiente. A variância genotípica pode ser dividida em variância genética aditiva, 
variância de dominância e variância epistática (VENCOVSKY, 1969).  
A variância genética aditiva é a fração mais importante a ser determinada, pois 
ela é a principal causa da semelhança entre parentes e determinante funcional das 
propriedades genéticas da população, conseqüentemente, da sua resposta à 
seleção (FALCONER, 1987). A variação genética e principalmente sua parte aditiva 
mostra, para uma determinada característica, o potencial da população para fins de 
seleção e melhoramento (NAMKOONG, 1979). O efeito aditivo dos genes controla a 
maioria dos caracteres das árvores. O seu conhecimento possibilita a seleção por 
caracteres de importância econômica, que tem garantido grandes avanços no 
aumento da produtividade (SHIMIZU et al., 1982). 
Para uma estimativa ampla e sem restrições dos componentes de variância, é 
essencial que tanto os indivíduos que constituem o material experimental como os 
da população-base não sejam endocruzados (VENCOVSKY, 1969). Se a endogamia 
ocorrer, o teste de progênie de polinização livre proporcionará uma superestimativa 
da variância genética. A variância genética também pode ser superestimada, 
quando o experimento é instalado em um só local e ano (FONSECA, 1979). Para 





variância devida às interações dos efeitos aditivos com os ambientes, realizando 
experimentos em vários ambientes e avaliações em diferentes períodos. 
Uma conseqüência direta da heterogeneidade das variâncias, em diferentes 
níveis de produção, é o risco de se selecionar maior proporção de indivíduos de 
maior variabilidade fenotípica e não de maior valor genético, podendo, com isso, 
ocorrer até uma redução no progresso genético esperado (RAMOS et al., 1996). 
Esta heterogeneidade nos componentes de variância reflete diretamente nas 
estimativas de coeficientes de herdabilidade, conforme ressaltam Marion et al. 
(2001). Se a heterogeneidade de variância for ignorada, corre-se o risco de 
ordenação incorreta dos indivíduos, por meio de seus valores genéticos e, 
conseqüentemente, o progresso genético pode ser afetado (TEIXEIRA et al., 2002). 
Vários métodos de correção para a heterogeneidade da variância já foram 
sugeridos pela pesquisa com espécies animais, dentre eles, o método de 
transformação de escala dos dados, por meio do desvio padrão residual ou 
fenotípico (HILL, 1984; WEIGEL e GIANOLA, 1992); enfoque de características 
múltiplas (HENDERSON, 1984; GIANOLA, 1986) e pré-ajustamento para a variância 
fenotípica dentro de rebanhos (WIGGANS e RADEN, 1991; WERF et al., 1994).  
Resende (2004) tem ressaltado a superioridade da transformação ou correção 
prévia dos dados que consideram tanto a heterogeneidade de variância genética 
quanto a ambiental, como é o caso da razão hi/him, que se refere à raiz quadrada da 
herdabilidade no ambiente i e a média das raízes quadradas das herdabilidades em 
cada ambiente, respectivamente, quando comparada com outras transformações 
usuais relatadas na literatura, as quais são baseadas apenas no desvio padrão 
fenotípico. 
A precisão das avaliações genéticas depende da precisão das estimativas dos 
componentes de variância e da adeqüacidade das pressuposições dos modelos à 
natureza das informações disponíveis. A presença de heterogeneidade de variância 
genotípica pode comprometer a exatidão daquelas estimativas, reduzindo o 
potencial de progresso genético dos programas de seleção (COSTA, 1998). De 
acordo com Annicchiarico (2002), uma grande heterogeneidade de variância 
genotípica entre ambientes pode constituir-se num sério problema para a avaliação 





genético, pelo fato dela superestimar os componentes de variância da interação 
genótipo x ambiente, pelos efeitos não relacionados à mudança na resposta relativa 
dos genótipos entre ambientes.  
A correção ou transformação de dados, em relação à heterogeneidade de 
variância genotípica entre ambientes, particularmente entre locais, somente 
interessa às análises objetivando a definição de estratégias de adaptação e 
estabilidade de rendimento (ANNICCHIARICO, 2002). Com especial referência à 
análise padrão da interação genótipo x ambiente, considerando um conjunto de 
dados de rendimentos de uma cultura, Fox e Rosielle (1982) propuseram a 
padronização ou correção de valores fenótipicos dentro de ambientes, 
particularmente para contrabalançar a tendência de ambientes de alto rendimento, 
supostamente caracterizado pela maior variância dos valores genotípicos, terem 
maior peso na avaliação da semelhança ambiental, para os efeitos dessa interação. 
Yau (1991), por sua vez, demonstrou que uma correlação positiva do desvio padrão 
fenotípico dentro de locais dos rendimentos dos genótipos com o rendimento médio 
entre ambientes, era comum ocorrer em um conjunto de dados caracterizados por 





As estimativas de herdabilidade também são de grande importância à predição 
de ganhos genéticos. Como outros demais parâmetros, tal como o coeficiente de 
variação genética, que é um indicador da magnitude de variação genética entre as 
progênies, a herdabilidade subsidia a escolha da melhor estratégia de melhoramento 
a ser adotada (ZOBEL e TALBERT, 1984; FALCONER, 1987), mostra claramente o 
potencial de progresso genético esperado no programa de melhoramento 
(KAGEYAMA e VENCOVSKY, 1979; KAGEYAMA, 1980) e é essencial à predição de 
valores genéticos (RESENDE, 2002a). A estimação e uso da herdabilidade, 
portanto, torna-se imprescindível aos programas de melhoramento. 
A herdabilidade é uma medida de proporcionalidade da variação total devida à 





variância total (ALLARD, 1971; FALCONER, 1987), e observada no sentido amplo, 
expressada pela proporção de variância genética total em relação à variância 
fenotípica, ou no sentido restrito, determinada pelo quociente entre a variância 
genética aditiva e a variância fenotípica (DUDLEY e MOLL, 1969, FALCONER, 
1987), ou seja, o coeficiente de herdabilidade expressa a quantidade de variação 
genética em relação à variação fenotipica total (VENCOVSKY, 1987). 
Dudley e Moll (1969) recomendam que a herdabilidade deve ser estimada com 
base na variância genética aditiva, se o material é propagado sexuadamente, pois 
os efeitos gênicos são transmitidos aos descendentes por seleção e cruzamento. 
Entretanto, se o material é propagado assexuadamente, a herdabilidade deve ser 
calculada com base na variância genética total e denominada de coeficiente de 
determinação genotípica (TODA, 1972) 
 Diferentes valores de herdabilidade podem ser encontrados para 
determinados caracteres de uma mesma espécie. Isto se deve, principalmente, aos 
diferentes métodos utilizados para a sua determinação, aos diferentes materiais 
genéticos, aos diferentes locais, à idade de avaliação (XAVIER, 1996). 
 Valores altos para as estimativas de herdabilidade indicam boas 
possibilidades de ganho nos estudos de melhoramento, pois o progresso esperado 
pela seleção depende diretamente da herdabilidade e da intensidade da seleção, e 
inversamente ao desvio padrão fenotípico (DUDLEY e MOLL, 1969). Assim, valores 
elevados de herdabilidade revelam que o controle genético pode ser alto e que 
mudanças no ambiente influenciam pouco o fenótipo (SHEPHERD, 1977). 
 
 
2.4.4 Correlações genética e fenotípica 
 
 O conceito de correlação genética para o mesmo caráter avaliado em 
diferentes ambientes foi inicialmente empregado por Falconer (1952) e a teoria 
posteriormente desenvolvida por outros autores (ROBERTSON, 1959; YAMADA, 
1962; DICKERSON, 1962). Nos estudos dessas correlações, busca-se aprimorar o 
material genético, com base no conhecimento detalhado da associação entre esses 





comumente empregado quando se deseja selecionar um determinado caráter de 
difícil medição ou identificação, ou quando este apresenta baixa herdabilidade, 
porém sabe-se que se correlaciona fortemente com outros caracteres de fácil 
observação e com herdabilidade alta (FALCONER, 1987). 
Na avaliação de indivíduos em mais de um local, é possível determinar o efeito 
da interação genótipos x ambientes, que decorre do comportamento diferencial 
desses genótipos. A variação fenotípica, neste caso, será dada pela soma dos 
componentes de variação genética livre da interação, da variação da interação 
genótipos x ambientes e da variação ambiental (FALCONER, 1987; VENCOVSKY e 
BARRIGA, 1992). A ocorrência de interação significativa indica que os melhores 
genótipos em um dado ambiente não o serão nos outros. O efeito assume, assim, 
importância, com vistas a evitar substancial redução na resposta à seleção dos 
indivíduos (GARRICK e VLECK, 1987). 
O componente de variância da interação genótipos x ambientes foi desdobrado 
em duas partes por Robertson (1959), sendo a parte simples explicada pela 
heterogeneidade das variâncias genéticas observadas para os grupos de indivíduos 
nos ambientes e a parte complexa advinda da falta de correlação genética entre o 
desempenho do material de um local para outro, representando a parte problemática 
da interação (RESENDE, 1999b). 
A correlação genética para um mesmo caráter avaliado em diferentes 
ambientes, diferente da correlação genética entre caracteres em um mesmo 
indivíduo, foi definida por Burdon (1977) como correlação genética tipo B, que tem 
inúmeras aplicações nos programas de melhoramento florestal. Em alguns casos, 
esse parâmetro também tem sido empregado como uma medida quantitativa da 
interação genótipo x ambiente (BURDON, 1977; JOHNSON e BURDON, 1990; 
DIETERS et al., 1995; PSWARAYI et al., 1997) permitindo considerações sobre 
estratégias de melhoramento e empregos de materiais melhorados (ZOBEL e 
TALBERT, 1984; WHITE et al., 1993; HODGE e DVORAK, 1999). Estimativas dessa 
correlação têm servido também para predizer respostas genéticas pela seleção 
indireta (WHITE e HODGE, 1989; JOHNSON, 1997). 
Para a análise de dados balanceados em espécies florestais, os modelos de 





Fernando et al. (1984) demonstraram que, para dados não balanceados, as 
estimativas de correlação genética tipo B, obtidas pelo método de Yamada, são 
tendenciosas sob modelos lineares (ou seja, com suposição de covariância zero 
entre efeitos aleatórios), a menos que as variâncias genéticas e ambientais sejam 
idênticas entre os ambientes considerados. 
 As correlações são medidas padrão da covariância entre dois caracteres e 
podem ser estimadas fenotípica ou geneticamente. Define-se correlação genética 
entre caracteres como sendo a medida da magnitude da associação genética entre 
caracteres de um indivíduo. A correlação fenotípica entre caracteres é definida como 
a medida da magnitude da associação fenotípica entre caracteres de um indivíduo, 
sendo causada pela combinação entre as covariâncias genéticas e ambientais. A 
covariância genética é devida aos efeitos pleiotrópicos, em que alguns genes 
apresentam um efeito sobre um ou mais caracteres (FALCONER e MACKAY, 1996).  
 A correlação fenotípica permanente é a medida de magnitude da associação 
fenotípica entre caracteres em um indivíduo, a qual permanece constante de uma 
medição à outra. O parâmetro correlação genética entre caracteres denota 
importância aos programas de melhoramento genético, pois significa que, 
apresentando valores altos, a alteração em um caráter, via seleção, promove 
alterações significativas em outros caracteres correlacionados a ele (RESENDE, 
2002a). 
 O coeficiente de correlação genética mede o grau de associação genética 
entre dois caracteres quantitativos em uma determinada população (WILLIAMS e 
MATHESON, 1995). 
As correlações genéticas ou fenotípicas entre diferentes idades podem ser 
obtidas das estimativas de covariâncias genéticas ou fenotípicas extraídas das 
esperanças dos produtos médios das análises de covariâncias (VENCOVSKY, 
1978). 
 Resende (2002a), conceituando a genética quantitativa e parâmetros 
genéticos populacionais, fornece modelos genético e fenotípico, componentes da 
variação fenotípica, covariância genética entre parentes, correlação genética entre 





Também fornece os respectivos coeficientes de regressão, correlação e de 
determinação envolvendo os valores genéticos e fenotípicos.   
 
 
2.5 PREDIÇÃO DE VALORES GENÉTICOS 
 
 Os valores genéticos são variáveis aleatórias não observáveis, preditas a 
partir dos valores fenotípicos observáveis, comumente usados nos programas de 
melhoramento de plantas. A sua predição, que pode ser feita de forma pontual ou 
intervalar, deve ser precisa e acurada, pois aumentam os ganhos pretendidos, 
diminuindo as possibilidades de erro na seleção. A predição pontual fornece os 
valores genéticos preditos, ao passo que a intervalar inclui os intervalos de confiança 
dos valores e dos ganhos genéticos, propiciando uma recomendação mais segura 
dos indivíduos envolvidos e, portanto, deve ser preferencial (RESENDE, 2002a). 
Para a avaliação genética, são necessárias estimativas fidedignas dos 
parâmetros genéticos das populações-base (originais) não selecionadas e não 
endogâmicas, sob delineamento ótimo ou adequado, visando a minimização da 
variância das estimativas. 
Uma vez que os genitores (diplóides) passam para a sua progênie, uma 
amostra correspondente à metade de seus alelos, o valor genético esperado de uma 
progênie equivale à média dos valores genéticos preditos de seus genitores 
masculino e feminino. Pelo mesmo princípio, a média da população melhorada 
(geração descendente) equivalerá à média dos valores genéticos aditivos dos 
indivíduos selecionados, supondo-se a seleção de um mesmo número de machos e 
fêmeas e uma contribuição eqüitativa de gametas para a geração descendente 
(RESENDE, 2002a). 
Os valores genéticos preditos, entretanto, não são iguais aos valores genéticos 
verdadeiros dos indivíduos. Conforme Vleck et al. (1987), a proximidade entre esses 
dois pode ser avaliada com base na estatística denominada acuidade (acurácia), a 
qual refere-se à correlação entre os valores genéticos preditos e verdadeiros dos 
indivíduos. A acuidade seletiva depende da herdabilidade e repetibilidade do caráter, 





predição dos valores genéticos. Como é uma medida associada à precisão na 
seleção, a acuidade é o principal elemento do progresso genético que pode ser 
alterado pelo homem, visando maximizar o ganho genético (RESENDE, 2002a). A 
acuidade, também importante na comparação de métodos de seleção, pode ser 
utilizada como um indicativo da intensidade de utilização dos indivíduos, sendo que 
aqueles com altos valores genéticos preditos, mas com acuidade baixa, devem ser 
usados com ressalvas. 
A predição de valores genéticos exige a prévia estimação dos componentes de 
variância e de parâmetros genéticos. De maneira genérica, a predição pode ser 
efetuada por três procedimentos e situações distintas: (i) Melhor Predição - BP 
(“Best Prediction”) - iguais quantidades e precisões de informações associadas a 
todos os candidatos à seleção, onde as médias e variâncias são conhecidas ou 
estimadas com exatidão; (ii) Melhor Predição Linear - BLP (“Best Linear Prediction”) 
- diferentes quantidades e precisões de informações associadas a todos os 
candidatos à seleção, com médias e variâncias conhecidas ou estimadas com 
precisão; e (iii) Melhor Predição Linear Não-Viciada - BLUP (“Best Linear Unbiased 
Prediction”) - diferentes quantidades e precisões das informações associadas aos 
candidatos à seleção, sendo a variância conhecida ou estimada com precisão e a 
média não conhecida. Desta forma, o método BP utiliza os mesmos pesos 
(ponderadores das informações fenotípicas) para todos os indivíduos candidatos à 
seleção, ao passo que os métodos BLP e BLUP implicam na utilização de diferentes 
pesos para os candidatos à seleção. Dentre esses procedimentos, o BLUP é o mais 
completo e conduz à maximização do ganho genético, por ciclo de seleção 
(RESENDE, 1997a e 1997b). 
O método BP é bom apenas na situação (i). O BLP é adequado nas situações 
(i) e (ii) e a situação (iii) exige preditores BLUP mais complexos, que são ótimos em 
qualquer situação. A vantagem do procedimento BLUP sobre o BLP, na situação (iii), 
é a estimação mais precisa dos efeitos fixos do modelo linear misto, a qual é 
realizada pelo método dos mínimos quadrados generalizados e não pelo método dos 
mínimos quadrados ordinários, como ocorre no procedimento BLP (RESENDE et al., 
1996b).     





progênie/procedência) é prática comum no melhoramento de espécies florestais e 
outras espécies perenes. A forma clássica de analisar dados de testes de progênie, 
representados por modelos estatísticos, é por meio da Análise da Variância 
(ANAVA) proposta por Fisher em 1925 (RESENDE, 2002a). Nessas análises de 
dados, os modelos que representam a variação nos caracteres, próprios para a 
estimação, podem indicar efeitos de natureza fixa (modelo I) ou aleatória (modelo II). 
No caso de predição de efeitos aleatórios, como os valores genéticos aditivos dos 
indivíduos representando a progênie de meios-irmãos, a análise de dados pode ser 
feita por programas de seleção genética, como aquela proposta por Resende et al. 
(1994b), que se baseia no método de índice de multi-efeitos, onde os componentes 
ou efeitos do modelo que explicam a variação são efeitos aleatórios, exceto para a 
média geral e o efeito de blocos. 
Para Searle et al. (1992), embora muito úteis e eficientes no melhoramento de 
espécies anuais e perenes, em experimentos com dados balanceados, os modelos 
matemáticos tradicionais ajustados à ANAVA não são adequados à seleção 
genética, para dados não balanceados sob qualquer delineamento com blocos, pois 
fornecem estimativas não exatas e tendenciosas das diferenças entre os 
tratamentos genéticos.  
Por definição, modelos mistos, cujo método foi desenvolvido por Henderson 
(1973), contêm efeitos de natureza fixa e aleatória com dupla utilidade, ou seja, 
servem para estimar médias de blocos pelo Método dos Mínimos Quadrados 
Generalizados (GLS) e para predizer valores genéticos aditivos de indivíduos, nos 
testes de progênie de meios-irmãos. A importância das estimativas de parâmetros 
genéticos pelo Método da Máxima Verossimilhança Restrita - REML (“Restricted 
Maximum Likelihood”), nos modelos mistos, é que essa metodologia gera 
estimativas não tendenciosas dos parâmetros (SCHAEFFER, 1999). Outra grande 
vantagem desses modelos é que eles consideram a covariância genética entre as 
observações e ponderam os genótipos com desigual número de informações, na 
mesma ou em diferentes gerações (RESENDE, 2002a). Isso faz da avaliação 
genética (predição de valores genéticos) pelos modelos mistos, um instrumento mais 
eficaz que o da avaliação partindo de estimativas pelo método dos mínimos 





e árvores, pelo uso da informação da própria entidade ou de aparentados, avaliadas 
no mesmo ou em diferentes locais, épocas ou gerações (RESENDE, 1999b). No 
modelo misto, os blocos, ambientes e tempo (anos avaliados) são efeitos fixos, 
constantes, mas interferem na predição dos efeitos genéticos ou aleatórios, segundo 
Searle et al. (1992), tendo a necessidade de ajuste dos efeitos fixos no modelo. 
A seleção de indivíduos ou progênies de uma população pode ser fenotípica, 
quando o valor fenotípico do caráter é o referencial, ou genotípica quando baseada 
nos valores genéticos desses indivíduos. Valores genéticos aditivos, como aqueles 
estimados nos testes de progênies de meios-irmãos, são efeitos aleatórios. Estes 
podem ser obtidos pelo procedimento BLUP, que estima os efeitos fixos (médias de 
blocos) pelo método dos mínimos quadrados generalizados, considerando as 
variâncias, sendo esta a razão da maior acuidade (entendida como o quanto se 
confia que a estimativa seja próxima do valor verdadeiro). Ao mesmo tempo, o 
procedimento prediz os valores dos efeitos genéticos aleatórios e dos efeitos 
aleatórios não-correlacionados incluídos no modelo (RESENDE, 2002a). 
Indiferente ao modelo de predição BLP ou BLUP, os valores genéticos aditivos, 
no caso de variáveis aleatórias de progênies de meios-irmãos, dependem de 
estimativas exatas dos componentes de variância que podem ser obtidas por meio 
do método dos mínimos quadrados ordinários e por meio do método da máxima 
verossimilhança restrita (SEARLE et al., 1992). Para isso, podem ser utilizados 
métodos computacionalmente de menor demanda, como aquele desenvolvido por 
Henderson, baseados no método dos mínimos quadrados. No entanto, esse difere 
da tradicional análise de variância, pela sua possibilidade de trabalhar com baixos 
níveis de dados não balanceados. Porém, nesse caso, os estimadores perdem 
algumas das propriedades desejáveis e são obtidos valores negativos de estimativas 
de componentes de variância, o que contraria a definição clássica de que variâncias 
são sempre positivas (SEARLE et al., 1992). Diante disso, o uso de modelos mistos 
associados aos métodos iterativos, como os de máxima verossimilhança, é mais 
indicado (RESENDE, 1999b), os quais superam o aspecto negativo dos dados não 
balanceados. 
Os métodos de máxima verossimilhança que interagem nas equações do 





Verossimilhança Restrita (REML), distintos pelos seguintes prismas: (i) cronológico, 
do ML de Fisher para o REML de Patterson e Thompson (1971); (ii) do tendencioso 
(ML) para o não-tendencioso dos estimadores (REML); e (iii) da simplicidade (ML) 
para maiores demandas computacionais (REML). O método REML possui 
propriedades estatísticas superiores quando comparadas àquelas do método dos 
mínimos quadrados, para a estimação dos parâmetros genéticos com dados não 
balanceados (SEARLE et al., 1992). Devido às vantagens desse método, seu 
emprego no melhoramento florestal tem crescido expressivamente no exterior, como 
pode ser observado nos trabalhos de Dieters et al. (1995) e Dieters (1996); e, no 
Brasil, por Resende et al. (1996b), Bueno Filho (1997), Resende (1999b), 
Paludzyszn Filho (2000), Resende (2001), Mora (2002) e Duda (2003), dentre 
outros. 
O Método de Máxima Verossimilhança Restrita é operacionalizado por 
algoritmos computacionais, sendo os mais utilizados o Livre de Derivação (DF) de 
Graeser et al., (1987) e o da Informação Média (AI) de Johnson e Thompson (1995). 
Os dados são processados em pacotes ou conjuntos de programas, alguns já 
disponibilizados no mercado, como o MTDFREML desenvolvido por Boldman et al. 
(1993) e o DFREML por Meyer (1998), que  empregam o algorítmo DF. 
O Método (PATTERSON e THOMPSON, 1971) da Máxima Verossimilhança 
Restrita (REML) é, atualmente, o método padrão para a estimação dos componentes 
de variância, a partir de dados não balanceados em espécies perenes. Resende 
(2002a) fornece os estimadores para os componentes de variância associados aos 
modelos estatísticos para os delineamentos experimentais de blocos ao acaso, 
látice, linha e coluna, associadas aos vários delineamentos de cruzamentos (meios-
irmãos, dialélicos e outros).  
Resende (2002b) reestruturou recentemente o programa computacional 
SELEGEN - Seleção Genética, elaborado pelo próprio autor e cooperadores 
(RESENDE et al., 1994b), adequando-o para a análise de qualquer tipo de dado, 
pelo procedimento ótimo de Máxima Verossimilhança Restrita (REML) e Melhor 
Predição Linear Não-Viciada (BLUP), com aperfeiçoamentos contemplando 
cinqüenta diferentes estruturas experimentais, inclusive testes de progênies e 





Com o surgimento dos modelos mistos ou BLUP individual, houve grande 
mudança na forma de estimação dos componentes de variância. Anteriormente, as 
covariâncias entre parentes eram estimadas e interpretadas em termos de suas 
esperanças matemáticas (igualando-as aos seus valores esperados), gerando os 
componentes de variância. Atualmente, os componentes de variância podem ser 
estimados diretamente com as variâncias dos efeitos aleatórios do modelo linear 
misto (RESENDE, 2002a).  
O SELEGEN-REML/BLUP atende às exigências de experimento balanceado e 
não balanceado. Se adotados modelos em nível individual, o programa 
computacional fornece: (i) valores genéticos aditivos preditos; (ii) valores genotípicos 
preditos; (iii) estimativas de componentes de variância; (iv) ordenamento dos 
candidatos à seleção, segundo valores genéticos aditivos ou genotípicos; 
(v) estimativas de ganhos genéticos; (vi) estimativas do tamanho efetivo 
populacional; (vii) estimativas da interação genótipo x ambiente; e (viii) estimativas 
do valor genético de cruzamentos. Abrange os delineamentos experimentais de 
blocos ao acaso e látice, os delineamentos de cruzamento para polinização aberta e 
controlada (progênies de meios irmãos e irmãos germanos, cruzamentos dialélicos, 
fatoriais, hierárquicos, delineamentos não balanceados, híbridos), bem como testes 
clonais, uma ou várias populações, experimentos repetidos em vários locais, uma ou 
várias plantas por parcela, presença ou ausência de medidas repetidas (RESENDE, 
2002b). O programa emprega modelos, estimadores e preditores apresentados por 
Resende et al. (1994c) e Resende (1999b; 2000; 2002a), podendo ser aplicado às 
plantas alógamas, autógamas e com sistema reprodutivo misto. É direcionado às 
espécies perenes e semiperenes, podendo também ser aplicado às espécies anuais. 
Tem sido utilizado com sucesso, em algumas espécies florestais, tais como acácia-
negra (MORA, 2002), pinus (DUDA, 2003), erva-mate (RESENDE et al., 2000), 
seringueira (RESENDE et al., 1996a; COSTA et al., 2000) e espécies frutíferas como 
a pupunheira (FARIAS NETO e RESENDE, 2001), cacau (RESENDE e DIAS, 2000), 
aceroleira (PAIVA et al., 2002), umbuzeiro (OLIVEIRA et al., 2004), cupuaçu 






Face às inúmeras vantagens do método REML, a estimação de parâmetros 
genéticos deve se basear no procedimento REML/BLUP sob modelo individual, para 
as espécies perenes, onde os dados são obtidos em nível de indivíduos, e para o 
caso de se ter informações sobre a genealogia da espécie (RESENDE, 2002a).  
 
 
2.6 INTERAÇÃO GENÓTIPO-AMBIENTE 
 
A seleção de genótipos superiores é feita com base em observações do 
fenótipo e, portanto, extremamente dependente da composição do valor fenotípico 
relativo ao caráter sob seleção (MAURO, 1991; CARNEIRO, 1998). O fenótipo é 
resultante dos efeitos genéticos e daqueles devidos aos ambientes, aos quais o 
genótipo foi exposto durante o seu desenvolvimento. 
A resposta diferenciada dos genótipos aos vários ambientes, conhecida como 
interação genótipo x ambiente - GA (EBERHART e RUSSEL, 1966), é um fenômeno 
natural que faz parte da evolução das espécies. Segundo Vencovsky e Barriga 
(1992), a interação GA é de natureza genética, mas não no sentido usual, e sim da 
decorrência de instabilidades das manifestações genotípicas entre ambientes. O 
comportamento dos genótipos em relação ao ambiente tem merecido especial 
atenção, devido a sua interferência nos processos de seleção. Por esta razão, torna-
se importante o conhecimento dessas interações, principalmente a sua aplicação 
nos estudos de estabilidade fenotípica das espécies. 
A interação GA é de extrema importância nos programas de melhoramento, 
pois torna possível a seleção de genótipos com adaptação ampla ou específica, a 
escolha de locais de seleção e a determinação do número ideal de ambientes e de 
genótipos a serem avaliados (zonas de melhoramento) durante a seleção (FOX et 
al., 1997). 
O processo tradicional de investigar as interações GA é pela análise conjunta 
de variância, em grupos de experimentos. Em termos do melhoramento, a 
ocorrência de significativa interação GA não é desejável, existindo várias opções 
para atenuar os efeitos dessa interação, tais como: (i) identificar genótipos 





em sub-regiões mais uniformes, de modo que os genótipos não interajam 
significativamente com os ambientes; e (iii) identificar genótipos com maior 
estabilidade fenotípica (VENCOVSKY e BARRIGA, 1992).  
A opção mais utilizada é a descrita em (ii), seguida pela opção (i) dentro da (ii). 
A opção (iii) requer estudos sobre a performance genotípica, com base nos 
parâmetros adaptabilidade e estabilidade, pelos quais tornam-se possível a 
identificação de cultivares de comportamento previsível e que sejam responsivos às 
variações ambientais, em condições específicas ou amplas (RAMALHO et al., 1993; 
CRUZ e REGAZZI, 1994). A primeira opção, embora possível, é limitada pela 
infinidade de ambientes nos locais com clima tropical, o que onera e dificulta as 
etapas de produção de sementes e manutenção dos inúmeros genótipos 
necessários. Além disso, conforme ressaltado por Ramalho et al. (1993), o ambiente 
pode ser muito restrito e quaisquer variações imprevistas nestas condições podem 
fazer com que o material genético indicado já não mais o seja. Entretanto, segundo 
Gauch e Zobel (1996), genótipos com adaptações específicas podem diferenciar 
uma variedade como boa ou excelente, possibilitando rendimentos diferenciados nas 
etapas finais de um programa de seleção. 
Genótipos que interagem positivamente com ambientes podem fazer a 
diferença entre um bom e um ótimo cultivar, além de a obtenção de genótipos ideais 
ser importante tanto para uma melhor caracterização das variedades aos produtores, 
como para a escolha de testemunhas para experimentos comparativos e de 
genitores para cruzamentos, em programas de melhoramento (GAUCH e ZOBEL, 
1996; DUARTE e VENCOVSKY, 1999). Esse enfoque passa a ter maior importância 
para espécies cujo valor de investimento é muito alto com prazo demorado, como é 
o caso do melhoramento florestal. 
Entretanto, apesar de serem de grande importância para o melhoramento, uma 
simples análise da interação GA não proporciona informações completas e exatas 
sobre o comportamento de cada genótipo frente às variações ambientais. Para tal 
objetivo, devem ser realizadas análises de adaptabilidade e estabilidade fenotípica, 
pelas quais torna-se possível a identificação de cultivares com comportamento 
previsível e que sejam responsivos às variações ambientais, em condições 





2.7 ESTABILIDADE E ADAPTABILIDADE DOS VALORES GENOTÍPICOS 
PREDITOS 
 
A adaptação do material genético traduz-se na capacidade do indivíduo 
sobreviver, crescer e reproduzir nas condições ambientais do local de introdução, 
sendo um ponto básico a ser considerado na seleção de árvores superiores (HIGA et 
al., 1991).  A eficiência de adaptação das espécies quando introduzidas em locais 
que não os da área de ocorrência natural depende de influências bióticas e de 
interações climáticas (LÓPEZ e FORNÉS, 1997). A produtividade depende da 
qualidade do material genético e pode ser maximizada quando este se adapta bem 
às condições ecológicas locais (MORI et al., 1986).  
Moraes (1987) fornece as seguintes definições para estabilidade e 
adaptabilidade: (i) a estabilidade fenotípica é definida pela capacidade de os 
genótipos apresentarem menor sensibilidade às variações de ambientes; ou (ii) a 
estabilidade de comportamento é definida pela capacidade de os genótipos 
apresentarem um comportamento altamente previsível, em função do estímulo 
ambiental; e (iii) a adaptabilidade é a capacidade de os genótipos aproveitarem 
vantajosamente os estímulos ambientais. Em resumo, a estabilidade é medida pela 
constância do desempenho do genótipo, frente às variações da qualidade ambiental. 
Conforme Eberhart e Russel (1966), o ideal é que uma cultivar apresente 
adaptabilidade geral e previsibilidade alta, capazes de responder ao estímulo do 
ambiente e de ser estável, mantendo bom desempenho quando as condições 
ambientais forem desfavoráveis. 
As pesquisas relacionadas com a estabilidade de materiais genéticos são 
vistas como uma alternativa de investigar o fenômeno da interação genótipo x 
ambiente. Tais estudos requerem a análise conjunta da variância de grupos de 
experimentos. Desta forma, a magnitude das interações é avaliada pela variância 
dos efeitos de genótipos x sítios ou genótipos x anos, dependendo do propósito do 
melhoramento (LÓPEZ e FORNÉS, 1993).  
Nos programas de melhoramento de eucalipto, onde é comumente 
recomendado o emprego de ciclos sucessivos de seleção (HIGA et al., 1991), o 





econômica, conforme ressalta Ramalho (1993), é de suma importância. Os estudos 
de adaptabilidade e estabilidade genética passam a ser indispensáveis, pois 
permitem verificar o comportamento do material genético frente às variações 
ambientais, além de melhorar o desempenho dos programas de melhoramento, pela 
eliminação de genótipos instáveis. 
A avaliação de variedades ou de famílias, com vistas à identificação e 
recomendação de materiais genéticos superiores, é uma das principais etapas dos 
programas de melhoramento. Como os testes são conduzidos em diferentes 
condições climáticas, edáficas e de manejo das culturas, as famílias devem 
apresentar a maior produtividade, adaptabilidade e estabilidade possível, diante da 
diversidade ambiental. Com esse propósito, deve-se comparar algumas 
metodologias disponíveis de avaliação desses três critérios, escolhendo-se a mais 
apropriada, para tornar a recomendação a mais adequada possível. 
Mais de uma dezena de métodos têm sido propostos para estudar a 
adaptabilidade e estabilidade fenotípica, dentre eles destacam-se: (i) os 
procedimentos baseados na variância da interação genótipos x ambientes 
(PLAISTED e PETERSON, 1959; WRICKE, 1962; TAI, 1971; SHUKLA, 1972; 
WRICKE e WEBER, 1986; MAGARI e KANG, 1997); (ii) regressão linear simples 
(YATES e COCHRAN, 1938; FINLAY e WILKINSON, 1963; EBERHART e 
RUSSELL, 1966; PERKINS e JINKS, 1968); (iii) regressão múltipla (VERMA et al., 
1978; SILVA e BARRETO, 1986; CRUZ et al., 1989; STORCK e VENCOVSKY, 
1994); (iv) regressão quadrática (BRASIL e CHAVES, 1994); (v) modelos não 
lineares (CHAVES et al., 1989; TOLER e BURROWS, 1998; SILVA, 1998; ROSSE e 
VENCOVSKY, 2000) e não paramétricos, como a ordem de classificação genotípica 
(HUEHN, 1996); (vi) métodos multivariados, como a ACP-Análise de Componentes 
Principais (CROSSA, 1990), análise de agrupamento (HANSON, 1994), análise 
fatorial de correspondências (HILL, 1974) e análise de coordenadas principais 
(WESTCOTT, 1987); e (vii) métodos que integram a análise comum de variância 
(método univariado) com a análise de componentes principais (método multivariado), 
como é o caso da análise AMMI (“Aditive Main Effects and Multiplicative Interaction 





próprios conceitos apresentados e nos procedimentos matemáticos utilizados para 
medir a interação genótipo x ambiente (LAVORANTI, 2003). 
Vencovsky e Barriga (1992) afirmam que, além das propriedades intrínsecas da 
análise de estabilidade, estes estudos permitem verificar o fenômeno da interação 
genótipo-ambiente. Segundo Becker e León (1988) e Romagosa e Fox (1993), a 
maioria dos melhoristas utiliza a análise de regressão para estudar a estabilidade 
fenotípica de plantas.  
A capacidade de os materiais genéticos se comportarem bem em uma grande 
amplitude de condições ambientais é um requisito desejado para os programas de 
melhoramento genético. Neste contexto, o estudo de estabilidade é relevante. De 
acordo com Resende (2002a), um material é considerado estável quando apresenta 
pequenas variações no seu comportamento geral, ao ser avaliado em diversas 
condições de ambiente. Este autor aborda, em seus estudos, a estabilidade 
genotípica ou genética, ou seja, a estabilidade dos valores genéticos preditos para 
um mesmo material genético (genitor, clone, família, indivíduos), em diferentes 
ambientes, descrevendo o método de Wricke (WRICKE e WEBER, 1986).  
O parâmetro de estabilidade associado ao método de Wricke é denominado de 
ecovalência e equivale à decomposição da soma de quadrados da interação 
genótipos x ambientes (da análise de variância conjunta) em partes devidas aos 
genótipos isolados. Resende (2002a) fornece o seu respectivo estimador, concluindo 
que a metodologia apresentada permite não só uma descrição contínua da 
estabilidade genética dos materiais, fornecendo uma distribuição coerente com a 
natureza quantitativa do caráter estabilidade, como também permite uma 
classificação discreta dos genótipos em estáveis e não estáveis. 
Uma vez que os programas de melhoramento objetivam a seleção de 
genótipos consistentes e de elevada produtividade, nos mais diversos ambientes, a 
baixa eficiência na análise da interação GA pode representar um problema para 
esses programas, por reduzir a precisão de seleção de um ambiente para outro 
(LAVORANTI, 2003). A presença de interação GA provoca um aumento do desvio 
padrão fenotípico, reduz a herdabilidade nos ambientes e, conseqüentemente, 





Todavia, apesar do grande empenho na busca de novos modelos e algorítmos 
que permitam melhor compreender os mecanismos da adaptabilidade e estabilidade 
fenotípíca, posições críticas constantes de melhoristas relatam a falta de uma 
análise criteriosa da estrutura da interação GA, como um dos problemas principais 
para a recomendação de cultivares (LAVORANTI, 2003).  
Apesar de seu uso generalizado para os estudos da estabilidade e 
adaptabilidade, esses métodos apresentam algumas limitações que são 
freqüentemente discutidas, entre as quais destaca-se o emprego da média de todas 
as cultivares em cada condição, como medida do índice ambiental. Com tal 
procedimento, pode não ocorrer a independência entre as variáveis, especialmente 
quando o número de cultivares é inferior a 15, o que é uma séria restrição ao uso da 
regressão. Além disso, na maioria das vezes, a variação das estimativas do 
coeficiente de regressão é tão pequena que dificulta a classificação dos materiais 
quanto à estabilidade e adaptabilidade (LIN et al., 1986; CROSSA, 1990).  
A metodologia proposta por Lin e Binns (1988) é uma boa alternativa na 
avaliação da estabilidade, pois não apresenta as limitações mostradas pelo uso da 
regressão e possibilita a identificação de uma ou mais cultivares com desempenho 
próximo do valor máximo, nos vários ambientes testados. Ela estima o desvio de 
uma determinada variedade em relação ao material de desempenho máximo (índice 
Pi), em cada ambiente. Logo, quanto menor o valor da estimativa desse índice, mais 
adaptado será o material e menor também será o desvio em torno da produtividade 
máxima em cada ambiente. Assim, uma maior estabilidade estará associada, 
obrigatoriamente, a uma maior produtividade (SCAPIN et al., 2000).  
Adicionalmente às limitações já apontadas, todos os métodos desenvolvidos 
até o momento, na procura de estabelecer modelos capazes de melhor interpretar a 
estabilidade e adaptabilidade fenotípica assumem, em geral, que os efeitos de 
tratamentos genéticos são fixos, o que é desvantajoso e incoerente com a prática 
simultânea da estimação de componentes de variância e parâmetros genéticos. 
Quando os efeitos de tratamentos são considerados fixos, a seleção é fenotípica. 
Para que a seleção seja genética, tais efeitos devem ser considerados aleatórios 





Considerando os efeitos genotípicos aleatórios, o procedimento ideal a ser 
adotado é o BLUP multivariado ou multi-ambientes, que considera intrinsecamente a 
heterogeneidade de variâncias genéticas e ambientais. Entretanto, com um grande 
número de ambientes, o modelo multivariado é praticamente impossível de ser 
ajustado. Dentre os modelos opcionais ao BLUP multivariado, que considera os 
efeitos genotípicos como aleatórios e permite inferências sobre os valores genéticos, 
estabilidade e adaptabilidade, encontra-se o modelo misto univariado de efeitos 
principais (G) e interação (GA), que leva em conta a heterogeneidade de variâncias, 
via transformação prévia de dados (RESENDE, 2004).  
Simulações efetuadas por esse último autor mostram que a correção ou 
transformação de dados, multiplicando-os pela razão hi/him, reproduziu os mesmos 
resultados, via G+GA, do modelo BLUP multivariado, conduzindo um viés de apenas 
2%. No caso, hi e him referem-se à raiz quadrada da herdabilidade no ambiente i e a 
média das raízes quadradas das herdabilidades em cada ambiente, 
respectivamente. Esta transformação mostrou-se, em termos de viés, muito superior 
àquelas baseadas apenas na heterogeneidade da variância fenotípica. 
Atualmente, procedimentos de interpretação mais simples têm sido preferidos 
para a análise da estabilidade e adaptabilidade. Nesse sentido, de acordo com 
Resende (2004), medidas que incorporam a estabilidade e a adaptabilidade em uma 
única estatística, tais como os métodos de Annicchiarico (1992) ou de Lin e Binns 
(1988) têm sido enfatizadas por Cruz e Carneiro (2003).  
No contexto dos modelos mistos, segundo Resende (2004), a seleção 
considerando simultaneamente a produtividade, estabilidade e adaptabilidade pode 
ser feita por meio da estatística da Média Harmônica da Performance Relativa dos 
Valores Genéticos (MHPRVG) preditos, apresentando as seguintes vanragens, 
quando comparado com outros métodos: (i) considera os efeitos genotípicos como 
aleatórios; (ii) permite lidar com heterogeneidade de variâncias; (iii) permite lidar com 
dados não balanceados; (iv) permite lidar com delineamentos não ortogonais; (v) 
considera os erros correlacionados dentro de locais; (vi) fornece valores genéticos já 
descontados da instabilidade; e (vii) gera resultados na própria grandeza ou escala 










3.1 CARACTERIZAÇÃO GEOGRÁFICA, EDÁFICA E CLIMÁTICA DOS LOCAIS 
EXPERIMENTAIS 
 
Os testes combinados de procedências e progênies de Eucalyptus grandis 
foram estabelecidos nas áreas pertencentes a International Paper do Brasil Ltda 
(Champion Papel e Celulose S.A.); Ripasa S.A. Celulose e Papel e Votorantim 
Celulose e Papel - VCP Florestal, respectivamente nos municípios de Mogi Guaçu, 
Boa Esperança do Sul e Caçapava, no Estado de São Paulo. Os dados de 
localização geográfica dos testes e respectivas altitudes estão apresentados no 
Quadro 1.  
 
QUADRO 1 - LOCALIZAÇÃO GEOGRÁFICA DOS TESTES DE PROCEDÊNCIAS E PROGÊNIES 
DE E. grandis, NO ESTADO DE SÃO PAULO 
LOCAIS LATITUDE (oS) LONGITUDE (oO) ALTITUDE (m) 
Mogi Guaçu - SP 22º22´ 46º56´ 589 
Boa Esperança Sul - SP 21º57´ 48º32´ 540 
Caçapava - SP 23º03´ 45º46´ 650 
 
 
Os solos das áreas experimentais pertencem à classe LATOSSOLO 
VERMELHO ESCURO distrófico, para o local de Mogi Guaçu; LATOSSOLO 
AMARELO distrófico psamítico para Boa Esperança do Sul, e ARGISSOLO 
VERMELHO AMARELO distrófico típico para Caçapava (EMBRAPA, 1999). A 
textura é arenosa para os solos de Caçapava, média para os solos de Mogi Guaçu, 
e bastante arenosa para os solos de Boa Esperança do Sul. O tipo de relêvo é 
suavemente ondulado para Mogi Guaçu e Boa Esperança do Sul e ondulado para 
Caçapava. 
O clima tropical da região dos três locais estudados, segundo a Classificação 





inverno seco e as geadas raras. Os dados de precipitação pluviométrica e de 
temperatura locais, bem como os valores de deficiência hídrica, para cada local de 
teste, são mostrados no Quadro 2. 
 
QUADRO 2 - VALORES DE PRECIPITAÇÃO PLUVIOMÉTRICA MÉDIA ANUAL, DEFICIÊNCIA 
HÍDRICA ANUAL E DE TEMPERATURAS DOS LOCAIS EXPERIMENTAIS, 
OBTIDOS NO PERÍODO DE 1989 A 1991. 
 


































































3.2 CARACTERIZAÇÃO E PREPARO DO MATERIAL PARA PLANTIO 
 
Em função do grande número de progênies a serem testadas e para permitir o 
maior aproveitamento possível do material genético disponível, a produção de 
mudas foi centralizada em um único viveiro (Ripasa S.A. Celulose e Papel), 
padronizada segundo procedimentos orientados pela Embrapa Florestas. Os testes 
foram estabelecidos no campo em março de 1986, para Mogi Guaçu e Boa 
Esperança do Sul, e em janeiro de 1988 para Caçapava, em locais representativos 
das áreas destinadas ao reflorestamento daquelas empresas. 
Face à previsão de produzir sementes melhoradas, após desbaste das 
árvores inferiores, todos os testes foram isolados por plantações florestais contendo 
espécies não afins com E. grandis, ou com faixas livres de vegetação. 
O tipo de vegetação original nos três locais era o Cerrado e a vegetação 
imediatamente anterior ao estabelecimento dos testes eram plantações de eucalipto 
para os locais de Mogi Guaçu e Boa Esperança do Sul e pastagem para Caçapava. 
O preparo de solo foi feito com arado reformador (camalhão sobre a linha de 





leve em Caçapava. 
Os plantios de todos os locais não foram irrigados, mas, para garantir que as 
mudas mantivessem um bom estado nutricional no primeiro ano de crescimento, 
aplicou-se uma adubação mínima. Nos testes de Mogi Guaçu e de Boa Esperança 
do Sul, empregou-se a quantidade de 120 g/planta de NPK - 10:20:10, sob 
coroamento de 15-20 cm ao redor da muda, com a sua incorporação ao solo. Para 
esses mesmos locais anteriores, seis meses após o plantio, foi feita outra adubação, 
na quantidade de 50 g de NPK - 12:6:12, mais 10 g de FTE BR9, em forma de meia 
lua, distante 30 cm das plantas. No teste de Caçapava, por ocasião do plantio, foram 





O germoplasma utilizado é parte integrante do material coletado na Austrália, 
em expedição realizada pela Embrapa Florestas, em 1984, envolvendo dez 
espécies, 56 procedências de sementes de eucaliptos e cerca de 1066 árvores. Para 
E. grandis, foram amostradas duzentas árvores de dez procedências de sementes, 
em Queensland (QLD) e Nova Gales do Sul (NSW). As procedências de sementes 
testadas neste trabalho foram amostradas de árvores com polinização aberta, 
supostamente de famílias de meios-irmãos, crescendo em populações naturais de E. 
grandis. Os dados de localização geográfica das procedências australianas e o 
número total de progênies avaliadas são mostrados no Quadro 3.  
 
 
QUADRO 3 - LOCALIZAÇÃO GEOGRÁFICA DAS PROCEDÊNCIAS AUSTRALIANAS DE 
SEMENTES TESTADAS E NÚMERO TOTAL (53) DE PROGÊNIES AVALIADAS 
EM CADA LOCAL 








Ravenshoe - Mt. Pandanus - QLD 20 17º42´ 145º28´ 860-940 
Mareeba - QLD 11 17º06´ 145º38´ 900-1140 
Mt. George - NSW 22 31º50´ 152º01´ 230 





3.4 DELINEAMENTO EXPERIMENTAL E COLETA DE DADOS 
 
O delineamento utilizado foi o de blocos de famílias compactadas, com seis 
plantas constituindo as progênies, no espaçamento de 3 m x 2 m, com repetições ou 
blocos variando de cinco a dez, para os locais (Quadro 4). Em todos os três testes, 
foram mensurados o diâmetro à altura do peito (DAP), a altura total da árvore (altura) 
e feita a contagem de sobrevivência das plantas. A partir desses dados, foi estimado 
o volume cilíndrico total da árvore com casca (volume).  
Entretanto, em razão dos altos valores previamente obtidos para as 
correlações genética e fenotípica entre as três variáveis (altura, DAP e volume) para 
cada local experimental e da grande quantidade de dados que necessitariam ser 
processados, somente foi considerado o DAP neste trabalho, servindo os dados de 
altura e volume de madeira apenas para se dar uma idéia da magnitude de 
crescimento médio dos materiais testados. Deve-se ressaltar que a mensuração do 
DAP apresenta maior facilidade de acesso e exatidão no momento de sua avaliação, 
comparativamente à medição indireta da altura das árvores (STURION et al., 1994), 
além do fato de o DAP estar altamente correlacionado com a altura e volume das 
árvores, em termos genéticos. 
O número de progênies por procedência, número de repetições ou blocos, 
número total de árvores em cada teste, bem como a idade de avaliação, são 
mostrados no Quadro 4, destacando-se que todas as três procedências e 53 
progênies são comuns aos três locais de testes.  
 
QUADRO 4 - NÚMERO DE REPETIÇÕES, NÚMERO DE PROGÊNIES POR PROCEDÊNCIA, 












Mogi Guaçu 9 10 10 20 11 22 3.060 72 
Boa Esperança 9 7 10 20 11 22 2.862 61 
Caçapava 5 5 5 20 11 22 1.590 60 





3.5 CORREÇÃO DE DADOS E HETEROGENEIDADE DE VARIÂNCIAS 
 
 Na análise de grupos de experimentos, principalmente com diferentes idades, 
a padronização de dados é recomendável, com vistas a excluir o efeito de escala 
dos caracteres estudados e reduzir a heterogeneidade de variâncias entre os locais.  
É importante ressaltar que, devido à avaliação dos testes ter sido feita em 
diferentes idades e face à distinta qualidade do ambiente de cada teste, procedeu-se 
a uma padronização ou correção dos dados, empregando-se valores do desvio 
padrão fenotípico e de estimativas de herdabilidades. A correção dos dados pelo 
desvio padrão fenotípico foi feita, dividindo-se cada observação (y) do caráter 
avaliado pelo valor da raiz quadrada da variância fenotípica de cada local, conforme 
metodologia relatada por Resende (2002a). Os dados corrigidos pela herdabilidade 
foram obtidos, multiplicando-os pelo valor da razão hi/him, respectivamente a raiz 
quadrada da herdabilidade do caráter analisado no ambiente i, e as médias das 
raízes quadradas das herdabilidades em cada ambiente, conforme metodologia 
sugerida por Resende (2004). Tal procedimento permite inferir sobre as eficiências 
de cada tipo de correção empregada, após seu processamento pelo programa 
computacional SELEGEN-REML/BLUP. 
Os valores calculados do desvio padrão fenotípico e de herdabilidade 
individual, no sentido restrito, usados nas respectivas correções de dados de DAP, 
para a análise de cada teste e análise conjunta de locais, são mostrados no 
Quadro  5. 
Todas as análises conjuntas de locais também tiveram seus dados de DAP 
previamente corrigidos pelo desvio padrão fenotípico médio (análise conjunta) e pela 
 
QUADRO 5 - VALORES DE DESVIO PADRÃO FENOTÍPICO E DE HERDABILIDADE USADOS 
PARA A CORREÇÃO DE DAP 
LOCAIS PARÃMETROS 
MOGI GUAÇU BOA ESPERANÇA SUL CAÇAPAVA EM CONJUNTO 




0,2485 0,2069 0,2150 0,2235 (2) 
(
fσ̂ ) = desvio-padrão fenotípico e h
2 = herdabilidade individual, no sentido restrito, para o caráter 
DAP = diâmetro à altura do peito; (1) = desvio padrão fenotípico da análise conjunta dos três locais; 






razão hi/him média entre os locais (raiz quadrada da herdabilidade hi sobre a média 
das raízes quadradas das herdabilidades em cada ambiente ou local him). 
Os dados corrigidos foram, então, comparados com os dados não corrigidos, 
visando averiguar a eficiência da correção ou padronização efetuada, na redução da 
heterogeneidade das variâncias genéticas. A eficiência foi avaliada em termos da 
coincidência do número de indivíduos e de famílias comuns aos respectivos 
ordenamentos gerados pelo SELEGEN-REML/BLUP, na comparação dos dados 
resultantes de cada tipo de correção com os dados não corrigidos, expressa em 
porcentagem. Em nível de indivíduos, a comparação foi feita, considerando-se 




3.6 ANÁLISE DA INTERAÇÃO POR MEIO DA CORRELAÇÃO GENÉTICA ENTRE 
LOCAIS 
 
Os dados dos testes foram organizados em agrupamentos por locais, 
procedendo-se o cruzamento de dados entre os locais, dois a dois, de acordo com o 
Quadro 6. 
 
QUADRO 6 - ORGANIZAÇÃO DOS ARQUIVOS DE DADOS DOS TESTES, PARA A ANÁLISE DA 
INTERAÇÃO ENTRE LOCAIS 
ARQUIVOS TESTES LOCAIS 
1 EGR-067 MOGI GUAÇU 
2 EGR-114 BOA ESPERANÇA DO SUL  
3 EGR-228 CAÇAPAVA 
4 EGR-067 + EGR-114 MOGI GUAÇU + BOA ESPERANÇA DO SUL 
5 EGR-067 + EGR-228 MOGI GUAÇU + CAÇAPAVA 
6 EGR-114 + EGR-228 BOA ESPERANÇA DO SUL + CAÇAPAVA 
 
 
As análises foram processadas pelo programa computacional SELEGEN-
REML/BLUP, para a estimação da correlação genética entre locais (rgloc). O modelo 





interação genótipo x ambiente ao modelo 1, descrito no item 3.7.1. Esse modelo é 
indicado para a estimação da correlação genética entre locais (rgloc), para 
experimentos com delineamento de blocos ao acaso, progênies de meios-irmãos, 
várias plantas por parcela e vários locais. Os testes foram analisados comparando-
se os locais dois a dois e, para tanto, foram utilizados os arquivos de números 
quatro, cinco e seis, mostrados no Quadro 6. 
A seqüência de dados para a análise empregando o modelo 4, no programa 
computacional SELEGEN-REML/BLUP (RESENDE, 2002b) é a seguinte: 
Indivíduo, progênie, bloco, parcela, interação, árvore, variáveis 
 
 
3.7 ESTIMATIVAS DOS PARÂMETROS GENÉTICOS 
 
Para a avaliação dos 7.512 indivíduos reunidos na análise conjunta de locais, 
os arquivos de números um, dois e três foram seqüencialmente ordenados. 
Para as distintas análises, foram utilizados os modelos estatísticos 1, 5 e 14 do 
programa computacional SELEGEN-REML/BLUP, desenvolvido por Resende 
(2002b), descritos adiante: 
 
 
3.7.1 Modelo estatístico 1 - blocos ao acaso, progênies de meios irmãos, várias 
plantas por parcela 
 
O modelo 1 aplica-se aos testes de progênies de meios-irmãos, com 
delineamento de blocos ao acaso, várias plantas por parcela, um só local e uma 
única população. As variáveis foram analisadas pela metodologia do modelo linear 
misto (univariado aditivo)-REML/BLUP, seguindo-se o procedimento apresentado 
por Resende e Fernandes (1999), indicado a seguir: 
 
    y = Xb + Za + Wc + e  
 





efeitos genéticos aditivos (aleatório), de efeitos de parcela (aleatório) e de 
erros aleatórios, respectivamente. 
 X, Z e W: matrizes de incidência para b, a e c, respectivamente. 
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herdabilidade individual no sentido restrito do bloco; 















           
=2aσ  variância genética aditiva; 
 =2cσ  variância entre parcelas; 
 =2eσ  variância residual (ambiente dentro de parcelas + não aditiva); 
   A = matriz de correlação genética aditiva entre indivíduos em avaliação. 
 
A seqüência de dados para a análise empregando o modelo 1, no programa 
computacional SELEGEN-REML/BLUP (RESENDE, 2002b) é a seguinte: 
  Indivíduo, progênie, bloco, parcela, árvore, variáveis 
 
 
3.7.2 Modelo estatístico 5 - blocos ao acaso, progênies de meios-irmãos, várias 
plantas por parcela, várias populações 
 
 O modelo 5 aplica-se aos testes de progênies de meios-irmãos, com 
delineamento de blocos ao acaso, com várias plantas por parcela, um local e com 
mais de uma procedência. Este modelo, além de classificar os melhores indivíduos 
pelos seus respectivos valores genéticos preditos, analisa também as procedências 
pelos seus valores genotípicos. Ao modelo 1, foi acrescentado o efeito de 
procedências. 
 A seqüência de dados para a análise empregando o modelo 5, no programa 
computacional SELEGEN-REML/BLUP (RESENDE, 2002b) é a seguinte: 
Indivíduo, progênie, bloco, parcela, procedência, árvore, variáveis 
 
 
3.7.3 Modelo estatístico 14 - blocos ao acaso, progênies de meios-irmãos, várias 
plantas por parcela, várias populações e vários locais 
 
O modelo 14 aplica-se aos testes de progênies de meios-irmãos, com 
delineamento de blocos ao acaso, com várias plantas por parcela, várias populações 
e vários locais. Este modelo também classifica os melhores indivíduos pelos seus 
respectivos valores genéticos preditos, analisando as procedências pelos seus 





O modelo estatístico BLUP individual e o Índice de multi-efeitos com uma 
avaliação por indivíduo, associado à avaliação de p procedências, f progênies, em b 
blocos, com n plantas por parcela equivale a: 
 
ijklijkikkijiijkl epbbfpY δµ ++++++=  
 
onde: Yijkl: observação do indivíduo ijkl 
  µ : média geral, fixa, E(µ) = µ e E(µ2) = µ2  
  pi : efeito da procedência ou  população i, aleatório, 
22 )(0)( pii pEepE σ==
 
         fij : efeito da família j, dentro da população i, aleatório, 
22 )(0)( fijij fEefE σ==  
      bk : efeito fixo do bloco ou repetição k, bkkk VbEebbE == )()(
2  
  pbik : efeito da interação da procedência i com o bloco k, aleatório, 
         E(pbik) = 0  e  E(pbik
2 ) = σ pb
2
 
      eijk : efeito da interação do bloco k com a família j da procedência i, aleatório,         
                com 22 )(0)( eijkijk eEeeE σ==
 
      δijkl: efeito do indivíduo l dentro da parcela ijk, aleatório, com       
               22 )(0)( δσδδ == ijklijkl EeE  
 
 
A estimação dos componentes de variância e parâmetros genéticos foi feita 
pelo Método de Verossimilhança Restrita (REML), sob modelo individual, para 
atender às condições de dados não balanceados dos testes estudados, conforme 
enfatiza Resende (2002a). A preferência por esse método mais atual decorre de 
suas propriedades estatísticas, que são superiores às propriedades dos estimadores 
pelo método dos Mínimos Quadrados, conforme recomendam Searle et al. (1992). 
Após a identificação dos melhores indivíduos, com base nos valores genéticos 
individuais para o crescimento em DAP, oriundos da seleção simulada, os testes 
poderão ser, opcionalmente, transformados em pomares de sementes por mudas e 
os melhores vinte ou cinqüenta indivíduos poderão ser propagados para um pomar 
clonal de sementes. 
 A seqüência de dados para a análise empregando o modelo 14, no programa 
computacional SELEGEN - REML / BLUP (RESENDE, 2002b), é a seguinte: 






 Quando o delineamento experimental de um determinado teste apresenta as 
progênies alocadas hierarquicamente dentro de procedências (arranjo de famílias 
compactadas), existem duas opções quanto aos modelos matemáticos a adotar, 
para tratar as populações, ou seja, como efeito fixo ou aleatório. Tratando-as como 
efeito fixo, no procedimento BLUP, com vantagem, de acordo com Resende (2002a), 
podem-se ajustar as observações individuais para as estimativas BLUE (“Best Linear 
Unbiased Estimators”) dos efeitos das procedências nos blocos, isto é, considerar o 
ambiente homogêneo da grande parcela de procedência como efeito fixo, para o 
qual as observações de campo devam ser ajustadas. Neste caso, deve-se ajustar a 
combinação bloco-procedência como efeito fixo (com bp níveis, onde b é o número 
de blocos e p é o número de procedências) e empregar o modelo 1, considerando as 
procedências como uma única população. Ainda, considerando as procedências ou 
populações tanto como efeitos fixos ou aleatórios, visando a seleção de indivíduos, 
aos efeitos de procedências devem ser somados os valores genéticos individuais 
preditos. Com isto, os indivíduos de diferentes procedências podem ser comparados 
diretamente por seus novos valores genéticos preditos. 
Desta forma, o modelo matemático, distribuições e estruturas de médias e 
variâncias, equações, estimadores e preditores descritos para o modelo 1 também 
foram aplicados ao modelo 14, considerando mais de uma população e vários locais.  
 
 
3.7.4 Desvios padrões das estimativas de herdabilidades individuais 
 
 Os desvios padrões das estimativas das herdabilidades individuais [ )ˆ(ˆ 2ahS ], 
foram estimados conforme indicado por Falconer (1987): 
  ( ) nbphhs a /32ˆˆ 22 =     









3.7.5 Estimativas de correlações genéticas e fenotípicas 
 
 As correlações genéticas em nível de indivíduos e fenotípicas em nível de 
médias de progênies foram estimadas a partir das seguintes expressões fornecidas 
por Falconer (1987): 
 









=    
onde: ),(ˆ YXVOC A = covariância genética aditiva entre as características x e y; 
                   
2ˆ
Axσ  = variância genética aditiva da característica x; 
                   
2ˆ
Ayσ  = variância genética aditiva da característica y; 
 









=    
     onde: ),(ˆ YXVOC
F
= covariância fenotípica entre as características x e y, em 
                           nível de média de progênies; 
                   
2ˆ
xFσ  = variância fenotípica da característica x; 
                  
 
2ˆ
Fyσ  = variância fenotípica da característica y; 
 
 
3.8. SIMULAÇÃO DA SELEÇÃO E PREDIÇÃO DE VALORES GENÉTICOS 
 
 Em função da sua importância e vantagens que propicia à predição de 
ganhos genéticos, as simulações da seleção para produtividade, considerando 
também a estabilidade e adaptabilidade dos indivíduos candidatos à seleção e suas 





3.8.1 Seleção de famílias baseada na produtividade, adaptabilidade e estabilidade 
genotípicas  
 
 Muitos procedimentos de seleção de genitores produzem valores genéticos 
preditos, que são funções da média aritmética das observações realizadas nos 
indivíduos de sua progênie. O procedimento baseado na média aritmética é 
adequado por permitir a seleção por produtividade, mas inadequado por não permitir 
a seleção por homogeneidade da progênie. Aspectos referentes ao emprego da 
média harmônica, como medida de tendência central, e suas vantagens em relação 
ao uso da média aritmética são apresentados por Streiner (2000).  
 
 
3.8.1.1 Seleção de famílias para produtividade e estabilidade, baseada na média 
harmônica do valor genético (MHVG) 
 
A predição baseada na média harmônica permite selecionar famílias, 
simultaneamente, por produtividade e estabilidade, e pode ser feita pelo emprego 
dos mesmos preditores BLUP e das equações do modelo misto utilizados na 
tradicional seleção baseada na média aritmética, os quais são fornecidos por 
Resende (2002a). 
Para tanto, foi composto o vetor de dados, para as análises conjuntas de 
locais, como a recíproca de cada dado observado (y), ou seja, 1/y, conforme sugere 
Resende (2004). A média de (1/y) fornece uma função (1/H) da média harmônica (H) 
desses dados. Assim, os resultados dos valores genéticos gerados pelo SELEGEN-
REML/BLUP foram invertidos, visando à obtenção de H. 
 
 
3.8.1.2 Seleção de famílias para produtividade e adaptabilidade, baseada na 
performance relativa do valor genético (PRVG) 
 
Genericamente, a performance relativa do valor genotípico tem sido utilizada 





base do método de annichiarico (1992). No cálculo da PRVG (RESENDE, 2004), os 
valores fenotípicos (ou dados originais) são expressos como proporção da média 
geral de cada local (MI) e, posteriormente, obtém-se BLUP contendo o valor médio 
dessa proporção entre os locais, conforme ressaltado por Resende (2004). 
 
 
3.8.1.3 Seleção de famílias para produtividade, estabilidade e adaptabilidade, 
baseada na média harmônica da performance relativa dos valores genéticos 
preditos (MHPRVG) 
 
A aplicação desse método, que permite selecionar indivíduos simultaneamente 
pelos três atributos, deve-se às principais vantagens de considerar os efeitos 
genotípicos como aleatórios e, assim, fornecer valores da estabilidade e 
adaptabilidade genotípicas (e não fenotípicas, como fornecem outros métodos); de 
lidar com dados não balanceados e heterogeneidade de variâncias; de fornecer 
dados já descontada a instabilidade e de gerar resultados na mesma escala do 
caráter avaliado (RESENDE, 2004). 
A estatística da MHPRVG é aplicada preferencialmente sobre dados originais, 
expressando-os como MI/y e posteriormente obtendo-se BLUP para os valores 
genotípicos (média geral mais efeitos genotípicos), conforme recomenda Resende 
(2004). A recíproca destes multiplicada pela média geral de todos os testes fornece 
a MHPRVG na unidade de avaliação do caráter. Com esse procedimento, as 
diferentes precisões associadas aos valores genéticos preditos dos genótipos nos 
ambientes são automaticamente consideradas pelo procedimento REML/BLUP. 
Apresenta, ainda, a grande vantagem de considerar genótipos como efeitos 
aleatórios, fornecendo resultados que são interpretados diretamente como valores 
genéticos, diferentemente dos demais métodos que não o fornecem, tais como o de 
Lin e Binns (1988) e de Annicchiarico (1992), este último requerendo, 
adicionalmente, o estabelecimento de suposições para os valores da ordenada da 






3.8.2 Critérios e estratégias de seleção de indivíduos para a predição de ganhos 
genéticos 
 
 Para a predição de ganhos genéticos, a seleção foi simulada conforme os 
seguintes critérios já mencionados: (i) produtividade e estabilidade (MHVG); (ii) 
produtividade e adaptabilidade (PRVG); e (iii) produtividade, estabilidade e 
adaptabilidade (MHPRVG) das melhores famílias, conforme metodologia indicada 
por Resende (2004). Como procedimentos de interpretação mais simples, tais 
medidas incorporando a estabilidade e adaptabilidade à produtividade e sua relação 
numa única estatística têm sido vantajosas e preferíveis. Adicionalmente, o método 
pode ser aplicado a um pequeno número de ambientes, como é o caso do presente 
trabalho, diferentemente de outros métodos para o estudo da estabilidade e 
adaptabilidade que exigem um grande número de ambientes. Para cada critério 
estabelecido, duas estratégias de seleção foram simuladas para a População 
Selecionada, na análise conjunta de locais: (i) a seleção de, no máximo, cinco 
indivíduos por família com os maiores valores genéticos, até atingir o total de 
duzentos indivíduos; e (ii) a seleção dos duzentos indivíduos com os maiores valores 
genéticos.  
 Levando-se em conta a presença de heterogeneidades das variâncias 
genéticas e ambientais, a aplicação do modelo misto univariado de efeitos principais 
(G) e interação GA requer alguma transformação prévia dos dados. De acordo com 
Resende (2004), a multiplicação dos dados pela razão hi/him, raiz quadrada da 
herdabilidade no ambiente i e média das raízes quadradas das herdabilidades em 
cada local, respectivamente, reproduz via G+GA, os resultados do modelo BLUP 
multivariado (procedimento ideal, pois consideram os efeitos genotípicos como 
aleatórios), mostrando-se um fator de correção superior aos demais relatados na 
literatura, os quais baseiam-se apenas no desvio padrão fenotípico. 
 Considerando este fato, na simulação da seleção de famílias envolvendo os 
critérios: (i) produtividade e estabilidade; (ii) produtividade e adaptabilidade; e (iii) 
produtividade, estabilidade e adaptabilidade, os dados também foram previamente 
corrigidos pela razão hi/him. 





(MHVG); a performance relativa dos valores genéticos (PRVG) e a média harmônica 
da performance relativa dos valores genéticos (MHPRVG) preditos foi avaliada em 
termos de eficiência, comparando-se o número de famílias comuns ou coincidentes 
nos ordenamentos gerados pelo REML/BLUP, entre os dados corrigidos e não 
corrigidos. A comparação foi feita, considerando-se apenas as primeiras vinte 
famílias de cada ordenamento resultante dessas análises, o que representa 37,74% 
do total de famílias estudadas. 
 
 
3.9 TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL E NÚMERO EFETIVO DE FAMÍLIAS 
SELECIONADAS 
 
A expressão geral do tamanho efetivo populacional (Ne) em populações 
experimentais monóicas e alógamas, com variados números de indivíduos 
selecionados por família de meios-irmãos, fornecida por Resende e Bertolucci 
(1995), equivale a: 












=                     
 onde:  Nf  =  número de famílias amostradas; 
           Kf = número médio de indivíduos selecionados por família; 
        
2
fk
σ = variância do número de indivíduos selecionados por família. 
 
 Na seleção considerando os critérios: (i) produtividade e estabilidade; (ii) 
produtividade e adaptabilidade e (iii) produtividade, estabilidade e adaptabilidade, 
segundo as duas estratégias propostas, o número efetivo de famílias selecionadas 
equivale à seguinte expressão, conforme Robertson (1961): 
 
∑∑= 22 /)( fifief kkN  ,    
onde kfi








4 RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 
4.1 CRESCIMENTO E SOBREVIVÊNCIA POR LOCAL 
 
Os valores genotípicos de incrementos médios anuais individuais para altura, 
DAP e volume, bem como os valores de sobrevivência média de plantas, para 
procedência individualmente e para cada teste, são mostrados na Tabela 1. 
 
TABELA 1 - VALORES GENOTÍPICOS DE INCREMENTOS MÉDIOS ANUAIS INDIVIDUAIS (IMA) 
PARA OS CARACTERES ALTURA (H), DIÂMETRO (DAP) E VOLUME (VOL) E 

















Ravenshoe-QLD 3,9800 2,6016 0,0905 77,80 
Mareeba-QLD 3,8417 2,5467 0,0848 82,30 
Mt. George-NSW 3,8917 2,4183 0,0740 86,70 
 
Mogi Guaçu 
Média do teste 3,9045 2,5222 0,0831 82,30 
Ravenshoe-QLD 3,3384 2,4649 0,0469 70,90 
Mareeba-QLD 3,4111 2,5770 0,0534 61,04 




Média do teste 3,3784 2,4878 0,0487 68,90 
Ravenshoe-QLD 2,7140 1,8760 0,0231 94,50 
Mareeba-QLD 2,7860 1,9480 0,0244 96,40 
Mt. George-NSW 2,8320 1,9620 0,0246 96,80 
 
Caçapava 
Média do teste 2,7773 1,9287 0,0240 95,90 
 
 
Para valores de médias de testes, os resultados obtidos revelam um 
incremento médio anual para DAP variando de 1,9287 cm (Caçapava) a 2,5222 cm 
(Mogi Guaçu). A sobrevivência média, também em nível de médias de testes, variou 
de 68,9% (Boa Esperança do Sul) a 95,9% (Caçapava), mostrando o potencial de 





de comparações com os resultados experimentais da Tabela 1, dados obtidos de 
plantações comerciais da espécie, crescendo em áreas representativas daquelas 
onde estão situados os referidos testes, oriundas de sementes com determinado 
grau de melhoramento, utilizadas pelas Empresas, revelam um incremento médio 
anual para DAP, da ordem de 2,40 cm; 2,57 cm e 2,82 cm, respectivamente, para os 
locais de Mogi Guaçu, Boa Esperança do Sul e Caçapava. 
Os valores genotípicos dos incrementos médios anuais individuais para a 
altura, DAP e volume de madeira não diferem entre as procedências testadas em um 
mesmo local (Tabelas 1 e 2). Entretanto, esses mesmos valores são diferentes entre 
os locais (Tabela 1) e são provavelmente decorrentes das distintas condições 
edafoclimáticas presentes em cada local, principalmente.  
Tais diferenças também foram encontradas por Gonçalves et al. (1990), ao 
determinar a contribuição da variação do solo e da variação devida à interação do 
genótipo com o solo, frente à variação fenotípica total existente entre sítios de E. 
grandis, em solos de textura arenosa e média do Estado de São Paulo, na análise 
conjunta de locais. Esses autores verificaram que a contribuição da variação 
ambiental, predominantemente a do solo, e a da variação devida à interação 
genótipo-ambiente entre os sítios testados foram altas. Também observaram um 
considerável aumento da contribuição da variação genética e redução da variação 
ambiental e da interação genótipo-ambiente, quando a análise de variância conjunta 
englobou apenas os solos de características físicas e químicas mais próximas.  
Uma vez que não foram observadas diferenças entre as procedências, para os 
valores de incrementos médios anuais individuais da altura e DAP, em um mesmo 
local, optou-se por trabalhá-las como uma única População de Seleção. 
 
 




Para o modelo 5 utilizado, com idades ajustadas para cinco anos, os seguintes 





TABELA 2 - VALORES DE COMPONENTES DE VARIÂNCIA (REML INDIVIDUAL) PARA VOLUME 
DE MADEIRA, EM NÍVEL DE INDIVÍDUO, PARA OS LOCAIS ESTUDADOS, NA IDADE 
AJUSTADA DE CINCO ANOS 





0,2361 0,2046 0,2717 
( )2ˆˆ ahs  0,0497 0,0478 0,0739 
Va 0,0242 0,0043 0,0015 
Vparc 0,0015 0,0025 0,0007 
Vproc 0,0023 0,0002 0,0000 
Ve 0,0746 0,0142 0,0034 
Vf 0,1026 0,0212 0,0057 
c2parc 0,0144 0,1169 0,1267 
c2proc 0,0228 0,0108 0,0007 
Média geral 0,4976 0,2448 0,1210 
2ˆ
ah = coeficiente de herdabilidade individual, no sentido restrito no bloco, ou seja, dos efeitos aditivos; 
( )2ˆˆ ahs = desvio padrão das estimativas de herdabilidade; Va = variância genética aditiva; Vparc = 
variância ambiental entre parcelas; Vproc = variância genética entre procedências ou populações; 
  Ve = variância residual dentro de parcelas (ambiental + genética não aditiva); Vf = variância 
fenotípica individual; c2parc = coeficiente de determinação dos efeitos de parcela; c2proc = 
coeficiente de determinação dos efeitos de procedência.  
 
 
As estimativas de herdabilidade individual, no sentido restrito, para volume de 
madeira, obtidas para a idade considerada, apresentaram pequena magnitude de 
variação entre os locais, com valores aproximados de 0,20±0,05; 0,24±0,05 e 
0,27±0,07; respectivamente, para Boa Esperança do Sul, Mogi Guaçu e Caçapava, 
(Tabela 2). Esses valores estão muito próximos daqueles encontrados para a 
herdabilidade individual, no sentido restrito, para volume de madeira de E. grandis 
testado na África do Sul, Estados Unidos da América do Norte, Uruguai e Brasil, na 
mesma idade (SNEDDEN et al., 2000; REDDY e ROCKWOOD, 1989; KIKUTI, 1988; 
HIGA et al., 1993; RESENDE et al., 1994b).  
As estimativas de herdabilidade para os três locais estudados também estão 
situadas no intervalo de valores de estimativas fornecidas por Resende (2002a), 
compreendidas entre 0,14 e 0,62 (média 0,28), para volume de madeira de E. 
grandis testado em Aracruz-ES. Adaptando valores obtidos na literatura, esse 





herdabilidade individual, no sentido restrito, para várias espécies florestais. Baseada 
em 528 estimativas, a média da herdabilidade para volume de madeira foi 0,21, 
sendo que o valor da mediana foi 0,18.  
Os valores de herdabilidade encontrados para volume de madeira, aos cinco 
anos de idade, individualmente nos locais estudados, indicam boas possibilidades 
de ganho genético aos programas de melhoramento de E. grandis, pois o progresso 
esperado pela seleção depende diretamente da herdabilidade e da intensidade da 
seleção (Tabela 2). Os baixos valores encontrados para os desvios padrões das 
herdabilidades, para volume (0,05 a 0,07), indicam que as herdabilidades foram 
estimadas adequadamente. 
Os valores dos coeficientes de determinação dos efeitos de parcela (c2parc) 
são baixos, respectivamente 1,44%; 11,69% e 12,67%, para os locais Mogi Guaçu, 
Boa Esperança do Sul e Caçapava, para o caráter volume de madeira, 
provavelmente decorrentes da variação de solos entre os locais, indicando uma 
baixa variabilidade ambiental entre parcelas dentro de bloco e que o delineamento 
experimental utilizado foi eficiente aos objetivos propostos das análises (Tabela 2). 
 
 
4.3 CORRELAÇÕES FENOTÍPICAS E GENÉTICAS ENTRE CARACTERES 
 
Os valores das correlações fenotípicas, em nível de médias de famílias (rF), e 
das correlações genéticas aditivas, em nível de plantas (rA), entre pares de 
caracteres de crescimento e para os três locais, são apresentados nas Tabelas 3 e 
4, respectivamente. 
Os valores obtidos para as correlações fenotípicas entre pares de caracteres 
de crescimento, em nível de média de famílias, foram altos, para as procedências 
testadas nos três locais. Os valores dessas correlações foram maiores para as 
correlações entre o volume e o DAP, quando comparados com aqueles obtidos entre 
o volume e a altura (Tabela 3). Correlações tanto fenotípicas como genéticas 
positivas e altas entre caracteres de crescimento, para a espécie em questão, 






TABELA  3 - ESTIMATIVAS DE CORRELAÇÕES GENÉTICAS E DE CORRELAÇÕES 
FENOTÍPICAS, EM NIVEL DE MÉDIAS DE FAMÍLIAS, ENTRE PARES DE 
CARACTERES DE CRESCIMENTO DE PROCEDÊNCIAS DE E. grandis, PARA 
OS TRÊS LOCAIS 
ALTURA DAP VOLUME PROCE-
DÊNCIA 
CARÁTER 
M B C M B C M B C 
ALTURA - - - 0,84 0,91 1,00 0,80 0,92 0,96 
DAP 0,85 0,89 0,97 - - - 0,98 0,98 0,99 
 
RAVENSHOE- 
QLD VOLUME 0,79 0,98 1,00 0,99 0,98 1,00 - - - 
ALTURA - - - 1,00 1,00 1,00 0,97 0,92 0,90 
DAP 0,97 0,91 0,97 - - - 0,98 0,99 0,95 
 
MAREEBA- 
QLD VOLUME 1,00 1,00 1,00 0,99 1,00 0,93 - - - 
ALTURA - - - 0,90 0,90 1,00 0,86 0,91 0,94 
DAP 0,89 0,89 0,91 - - - 0,98 0,98 0,95 
 
MT GEORGE- 
NSW VOLUME 0,88 0,98 1,00 0,99 0,99 0,96 - - - 
M = Mogi Guaçu; B = Boa Esperança do Sul e C = Caçapava;  
Valores situados na diagonal superior referem-se às correlações genéticas aditivas e os valores 
situados na diagonal inferior referem-se às correlações fenotípicas 
 
 
 Os valores obtidos para as correlações genéticas aditivas entre pares de 
caracteres de crescimento, em nível de indivíduos, também foram altos, para as 
procedências testadas nos três locais. Os valores também foram maiores para as 
correlações entre o volume e o DAP, quando comparados com aqueles encontrados 
entre o volume e a altura. Uma correlação alta entre o volume e o DAP, significa que 
a seleção baseada no DAP representa o volume, com uma adequada exatidão 
(Tabela 4). 
Correlações tanto fenotípicas como genéticas, positivas e altas, têm sido 
comumente encontradas entre os caracteres de crescimento para espécies 
florestais, como aquelas reportadas por Kageyama (1980 e 1983), Moraes (1987); 
Sturion (1993), Resende et al. (1994b), dentre outros. 
Em função dos altos valores observados para as correlações fenotípicas e 
genéticas entre os caracteres de crescimento, dentro de um mesmo local de teste, e 
com o objetivo de reduzir o número de análises a serem processadas, optou-se por 







TABELA 4 - ESTIMATIVAS DE CORRELAÇÕES FENOTÍPICAS E DE CORRELAÇÕES GENÉTICAS 
ADITIVAS, EM NÍVEL DE INDIVÍDUOS (rA), ENTRE PARES DE CARACTERES DE 
CRESCIMENTO DE PROCEDÊNCIAS DE E. grandis, PARA OS TRÊS LOCAIS 
ALTURA DAP VOLUME PROCE- 
DÊNCIA 
CARÁTER 
M B C M B C M B C 
ALTURA - - - 0,84 0,91 1,00 0,85 0,90 0,88 
DAP 0,90 0,93 0,91 - - - 0,98 0,99 0.95 
 
RAVENSHOE- 
QLD VOLUME 0,79 0,98 1,00 0,99 0,98 1,00 - - - 
ALTURA - - - 1,00 1,00 1,00 0,86 0,90 0,83 
DAP 0,90 0,99 0,86 - - - 0,97 0,99 0,96 
 
MAREEBA- 
QLD VOLUME 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 0,94 - - - 
ALTURA - - - 0,90 0,90 1,00 0,85 0,88 0,83 
DAP 0,89 0,91 0,83 - - - 0,96 0,97 0,95 
 
MT GEORGE- 
NSW VOLUME 0,88 0,95 1,00 0,99 0,90 0,96 - - - 
M = Mogi Guaçu; B = Boa Esperança do Sul e C = Caçapava;  
Valores situados na diagonal superior referem-se às correlações genéticas aditivas e os valores 




4.4 CORRELAÇÕES GENÉTICAS ENTRE LOCAIS (rgloc) 
 
As análises de correlações genéticas entre locais foram obtidas a partir dos 
arquivos mostrados no Quadro 6, para as comparações de locais, dois a dois. Em 
função dos altos valores encontrados para as correlações entre volume e DAP 
observadas para as procedências de E. grandis, em cada local, os valores da 
correlação genética entre locais são fornecidos, doravante, apenas para o caráter 
DAP, deduzindo-se que esse caráter representa, com exatidão adequada, o caráter 
volume de madeira. A Tabela 5 apresenta os resultados da análise das correlações 
genéticas entre locais (rgloc), geradas pelo modelo 14 do programa SELEGEN-
REML/BLUP. 
 A correlação genética entre locais pareados mostra valores de alta 
magnitude, indicando que a interação genótipo x ambiente é baixa, exceto para os 
locais pareados Mogi Guaçu e Caçapava que é moderada, o que realça a 
necessidade de desenvolver estudos de estabilidade e adaptabilidade (Tabela 5). 







TABELA 5 - VALORES DE CORRELAÇÕES GENÉTICAS PARA LOCAIS PAREADOS (rgloc), COM 
DADOS DE DAP CORRIGIDOS PELO DESVIO PADRÃO FENOTÍPICO ( fσ̂ ) 
LOCAIS PAREADOS DAP 
CORRIGIDO 
      PELO 
fσ̂  
MOGI GUAÇU / 
BOA ESPERANÇA 
MOGI GUAÇU / 
CAÇAPAVA 















famílias de meios-irmãos de E. grandis, em Arapoti-PR, que observaram um valor de 
0,75 para a correlação genética. 
 Considerando os resultados obtidos para a correlação genética entre os locais 
pareados (Tabela 5) e locais agrupados (Tabela 7), pode-se admitir, como 
estratégia, uma única seleção visando estabelecer material genético melhorado 
comum (População Selecionada ou População de Melhoramento) ao atendimento 
dos três locais estudados, já que uma alta correlação genética revela que o melhor 
material em um ambiente tenderá a ser melhor também no outro ambiente. Segundo 
Resende (2002a), uma População de Melhoramento única, com seleção de 
materiais estáveis (seleção pela média de locais), deve ser adotada quando o valor 
da correlação genética entre locais estiver compreendido entre os valores 0,70 e 
0,90. O valor obtido para a correlação genética (0,7646) envolvendo as análises 
conjuntas de locais, para o critério mais importante na prática (MHPRVG), corrobora 
isto (Tabela 7). Da mesma forma, um único Pomar Clonal de Sementes oriundo de 
indivíduos da População de Melhoramento ou Selecionada, apresentando um 
adequado tamanho efetivo populacional, poderia ser estabelecido, sendo capaz de 




4.5 SELEÇÃO SIMULADA, VALORES GENÉTICOS E GANHOS PREDITOS 
 
 Os resultados da simulação de seleção dos indivíduos com os maiores 





computacional SELEGEN-REML/BLUP (RESENDE, 2002b), com os dados não 
corrigidos e corrigidos, para o estabelecimento da População Selecionada. Também 
foram simuladas as seleções empregando-se os critérios de produtividade, 
estabilidade e adaptabilidade propostos. 
 
 
4.5.1 Resultados da correção de dados para as análises conjuntas de locais 
 
 Os resultados gerados pela correção ou transformação de dados, em termos 
do número de famílias comuns e número de indivíduos comuns nos ordenamentos 
resultantes das análises conjuntas de locais, para o caráter DAP, em relação aos 
dados não corrigidos, são apresentados na Tabela 6. 
 
TABELA 6 - NÚMEROS DE FAMÍLIAS COMUNS (NF) E NÚMERO DE INDIVÌDUOS COMUNS (NI), 
NA COMPARAÇÃO DE ORDENAMENTOS OBTIDOS DE DADOS CORRIGIDOS E 
NÃO CORRIGIDOS GERADOS PELAS ANÁLISES CONJUNTAS DE LOCAIS  
NÚMERO DE FAMÍLIAS COMUNS – NF (%) 
TIPO DE DADO CORRIGIDO 
fσ̂  CORRIGIDO   mii hh /  
NÃO CORRIGIDO 95 100 
CORRIGIDO 
fσ̂  - 95 
NÚMERO DE INDIVÍDUOS COMUNS – NI (%) 
NÃO CORRIGIDO 84 94 
CORRIGIDO 
fσ̂  - 78 
fσ̂ = desvio padrão fenotípico; mii hh / = respectivamente, a raiz quadrada da herdabilidade do caráter 
analisado no ambiente i, e médias das raízes quadradas das herdabilidades em cada ambiente. 
 
 
A correção prévia de dados pela razão hi/him (Tabela 6) apresentou as mesmas 
famílias e o mesmo ordenamento (Tabela 10) de famílias, dentre as primeiras vinte 
listadas nas análises conjuntas de locais, quando comparadas com os dados não 
corrigidos. Embora recomendada na literatura sobre o assunto, a sua aplicação, no 
caso deste trabalho, não teria sido necessária, em função dos resultados gerados 
em nível de famílias. Isto ocorre devido aos baixos valores de heterogeneidades de 
variâncias (Vf) observadas nos testes analisados (Tabela 2).  
A correção de dados pelo desvio padrão fenotípico (





ineficiente (95%), em termos do número de famílias comuns nos ordenamentos 
resultantes das análises conjuntas de locais (Tabela 6), em relação aos resultados 
obtidos pelo procedimento ótimo (hi/him).  
Considerando o número de indivíduos comuns, dentre os primeiros cinqüenta 
indivíduos listados nas análises conjuntas de locais, a não correção de dados 
produziu 94% de coincidências de indivíduos, comparativamente ao ordenamento 
resultante da correção feita pela razão hi/him (Tabela 6). Assim, o procedimento pela 
razão hi/him foi mais eficiente que os demais. A correção de dados pelo desvio 
padrão fenotípico (
fσ̂ ) proporcionou apenas 78% de coincidências no número de 
indivíduos comuns nos ordenamentos, produzindo resultados piores que a não 
correção de dados. Em resumo, o procedimento hi/him foi 6% mais eficiente que a 





4.5.2 Estimativas de parâmetros genéticos para as análises conjuntas de locais, com 
dados não corrigidos e corrigidos 
 
As estimativas dos parâmetros genéticos para as análises conjuntas de locais, 
considerando todas as procedências de sementes, com os dados de DAP não 
corrigidos e corrigidos são apresentadas na Tabela 7. 
 Os valores dos coeficientes de herdabilidade individual estimados ( 2ˆ
ah ), no 
sentido restrito, obtidos para o caráter DAP, tanto para os dados não corrigidos 
como corrigidos (Tabela 7), situam-se entre os valores médios comumente 
encontrados para E. grandis, na literatura sobre o assunto (KAGEYAMA, 1980; 
MORAES, 1987; ODA et al., 1989; RESENDE e HIGA, 1994; RESENDE e 
BERTOLUCCI, 1995). Esses valores também situam-se no intervalo de valores de 
herdabilidade relatados por Resende (2002a), cujas estimativas estão 
compreendidas entre 0,10 e 0,43 para DAP de E. grandis testado em vários locais 
do Brasil. Adaptando valores obtidos na literatura, esse último autor fornece ainda 
valores de médias e medianas para estimativas de herdabilidade individual, no 





TABELA 7 - VALORES DOS COMPONENTES DE VARIÂNCIA PARA O CARÁTER DAP, NA 
ANÁLISE CONJUNTA DE LOCAIS, CONSIDERANDO OS DADOS NÃO 
CORRIGIDOS E CORRIGIDOS E CRITÉRIOS DE SELEÇÃO PARA PRODUTIDADE 
E ESTABILIDADE (MHVG), PRODUTIVIDADE E ADAPTABILIDADE (PRVG) E 
PRODUTIVIDADE, ESTABILIDADE E ADAPTABILIDADE (MHPRVG) 







CORRIGIDO   









0,1637 0,1793 0,1580 0,1004 0,1768 0,1286 
( )2ˆˆ ahs  0,0264 0,0276 0,0259 0,0207 0,0274 0,0234 
Va 0,1694 0,1786 0,1689 0,0002 0,0162 0,0255 
Vparc 0,4182 0,0427 0,4015 0,0001 0,0037 0,0066 
Vproc 0,0128 0,0005 0,0156 0,0000 0,0000 0,0000 
Vint 0,2879 0,0181 0,3192 0,0002 0,0019 0,0020 
Ve 0,8099 0,7561 0,8435 0,0017 0,0700 0,1643 
Vf 1,0350 0.9960 1,0690 0,0020 0,0918 0,1985 
c2parc 0,0313 0,0429 0,0288 0,0418 0,0405 0,0335 
c2proc 0,0010 0,0005 0,0011 0,0002 0,0003 0,0001 
c2int 0,0215 0,0182 0,0229 0,0119 0,0206 0,0099 
rgloc 0,6552 0,7116 0,6330 0,6780 0,6824 0,7646 
Média  12,9192 13,1131 13,0355 11,2011 13,6005 13,7936 
2ˆ
ah = coeficiente de herdabilidade individual estimado, no sentido restrito, no bloco; ( )2ˆˆ ahs = desvio 
padrão das estimativas de herdabilidade; Va = variância genética aditiva, livre da interação GA; Vparc 
= variância ambiental entre parcelas; Vproc = variância entre procedências; Vint = variância da 
interação progênie x local; Ve = variância residual dentro de parcelas (ambiental + genética não 
aditiva); Vf = variância fenotípica individual; c2parc = coeficiente de determinação dos efeitos de 
parcela; c2proc = coeficiente de determinação dos efeitos de procedências; c2int = coeficiente de 
determinação dos efeitos da interação progênie x local; rgloc = correlação genotípica entre os locais e 
média = média geral do experimento com os locais agrupados; MHVG=média harmônica dos valores 
genéticos; PRVG=performance relativa dos valores genéticos; MHPRVG=média harmônica da 
performance dos valores genéticos; 
fσ̂ = desvio padrão fenotípico; mii hh / = respectivamente, a raiz 
quadrada da herdabilidade do caráter analisado no ambiente i, e médias das raízes quadradas das 
herdabilidades em cada ambiente. 
 
 
Segundo Resende (2002a), baseando-se nas mesmas 528 estimativas 
referidas anteriormente, a média da herdabilidade para DAP foi 0,23, sendo que o 
valor da mediana foi 0,19.  
Os valores obtidos para os desvios padrões das estimativas das herdabilidades 





entre eles, quer para os dados não corrigidos (0,0264) como para os corrigidos, 
indicando que as herdabilidades foram estimadas com grande exatidão, e 
confirmando também que o delineamento experimental utilizado foi adequado aos 
objetivos deste estudo (Tabela 7). 
Da mesma forma, os valores dos coeficientes de determinação dos efeitos de 
parcela (c2parc) para o caráter DAP, foram baixos e próximos entre eles, quer para 
os dados não corrigidos (0,0313) como para os dados corrigidos, indicando uma 
baixa variabilidade ambiental entre parcelas dentro do bloco e que o delineamento 
experimental empregado foi eficiente (Tabela 7). 
Os valores dos coeficientes de determinação dos efeitos de procedências 
(c2proc), para o caráter DAP, na análise conjunta de locais, foram baixos e também 
próximos entre eles, tanto para os dados não corrigidos (0,0010) como para os 
dados corrigidos, indicando a presença de uma pequena magnitude em relação à 
variação total e que a contribuição ou efeito das procedências foi pequeno. Esse fato 
pode ser também confirmado pelos baixos valores (0 a 0,0128) encontrados para a 
variação entre procedências (Vproc), tanto para os dados não corrigidos (0,0128) 
como para os corrigidos, comparativamente à magnitude dos valores obtidos para a 
variação genética aditiva (0,0002 a 0,1786), livre da interação (Va), respectivamente, 
para os dados não corrigidos (0,1694) e corrigidos (Tabela 7).  
A magnitude dos valores obtidos para as estimativas de herdabilidade 
individual, no sentido restrito, mostra que um controle genético moderado pode ser 
obtido, o que garante que a seleção, em nível de indivíduos, propiciaria ganhos 
significativos para o caráter DAP (Tabela 7). 
As correlações genotípicas entre os locais (rgloc) apresentam valores muito 
próximos tanto para os dados não corrigidos (0,6552) como para os dados corrigidos 
pela razão hi/him (0,6330) ou pelo desvio padrão fenotípico (0,7116). A magnitude e 
amplitude de variação dos valores das correlações genotípicas obtidas das análises 
empregando os critérios de seleção pelas estatísticas da MHVG, PRVG e MHPRVG 
(0,6780 a 0,7646) situaram-se proximamente daquela observada para os dados não 
corrigidos e corrigidos (0,6330 a 0,7116). Deve-se ressaltar que a magnitude desses 
valores (0,6330 a 0,7646), resultantes das análises conjuntas de locais, indica que a 





Os valores dos coeficientes de determinação dos efeitos da interação progênie 
por local (c2int), para a análise conjunta de locais, foram muito baixos tanto para os 
dados não corrigidos (0,0215) como para os corrigidos, apresentando também uma 
pequena amplitude de variação, com valores entre 0,0099 e 0,0229 (Tabela 7).  
 
 
4.5.3 Resultados da seleção simulada pelos critérios da média harmônica (MHVG), 
performance relativa (PRVG) e média harmônica da performance relativa dos 
valores genéticos (MHPRVG) 
 
O número de famílias comuns ou coincidentes também foi comparado entre os 
ordenamentos resultantes da simulação das seleções pelos critérios empregando a 
MHVG, PRVG e MHPRVG, nas análises conjuntas de locais (Tabelas 8 e 10). 
 
TABELA 8 - NÚMERO DE FAMÍLIAS COMUNS, EM PORCENTAGEM, NA COMPARAÇÃO DE 
ORDENAMENTOS OBTIDOS PARA A SELEÇÃO SIMULADA PELA MHVG, PRVG E 
MHPRVG 
CRITÉRIOS PRVG MHPRVG 
MHVG 80 85 
PRVG - 80 
MHVG=média harmônica dos valores genéticos; PRVG=performance relativa dos valores genéticos; 
MHPRVG=média harmônica da performance dos valores genéticos. 
 
 
Na comparação dos ordenamentos resultantes dessas simulações de seleção, 
dentre as vinte primeiras famílias comuns listadas nas análises conjuntas de locais, 
observam-se valores de 80% para as coincidências de famílias entre os critérios da 
média harmônica da performance relativa dos valores genéticos preditos (MHPRVG) 
e da performance relativa dos valores genéticos (PRVG), e entre os critérios da 
média harmônica dos valores genéticos (MHVG) e da performance relativa dos 
valores genéticos (PRVG). Na comparação dos ordenamentos resultantes dos 
critérios da média harmônica da performance relativa dos valores genéticos 
(MHPRVG) e da média harmônica dos valores genéticos (MHVG), observa-se 85% 
de coincidências entre as vinte primeiras famílias comuns listadas nas análises 





sobre a predição dos valores genéticos, ressaltando as vantagens excepcionais de 
se reunir em um único critério de seleção, os três atributos: produtividade, 
estabilidade e adaptabilidade. 
 
 
4.5.4 Predição de ganhos genéticos baseada nas análises conjuntas de locais, em 
função dos critérios e estratégias de seleção simulada, para dados não 
corrigidos e corrigidos 
 
Os ganhos genéticos aditivos e genotípicos preditos para DAP, considerando 
as análises conjuntas de locais, em função dos critérios e estratégias de seleção 
simulada, com os respectivos números efetivos de famílias ou progênies e de 
indivíduos incluídos na seleção simulada, são apresentados na Tabela 9. 
Levando-se em conta as duas estratégias de seleção simulada, ou seja, (i) a 
seleção de, no máximo, cinco indivíduos por família, até atingir duzentos indivíduos; 
e (ii) a seleção dos duzentos indivíduos com os maiores valores genéticos, como era 
de se esperar, observa-se uma maior ou menor participação das procedências de 
sementes, na composição da População Selecionada. A participação da 
procedência Ravenshoe-QLD, por exemplo, é predominante e varia de 53,50% a 
62,00%, na seleção simulada dos duzentos indivíduos com os maiores valores 
genéticos, para produtividade considerando a estabilidade, a adaptabilidade e a 
estabilidade + adaptabilidade. Para a seleção simulada de, no máximo, cinco 
indivíduos por família, até atingir duzentos indivíduos, a participação dessa mesma 
procedência de sementes decresce para valores compreendidos entre 35,50% e 
42,00%, considerando as mesmas estratégias de seleção simulada (Tabela 9). 
 Mt. George-NSW é a segunda procedência, em termos de participação na 
composição da População Selecionada, com valores variando de 24,00% a 41,00%, 
tanto para o caso da seleção simulando os duzentos indivíduos com os maiores 
valores genéticos, como a seleção de, no máximo, cinco indivíduos por família, até 
atingir os duzentos indivíduos, exceto para o caso do critério de produtividade 
considerando a adaptabilidade, em que sua participação alcança somente 5% do 





simultâneos de produtividade e adaptabilidade, aos locais testados (Tabela 9). 
 
TABELA 9 - PREDIÇÃO DE GANHOS GENÉTICOS PARA DAP, PELA ANÁLISE CONJUNTA DE 
LOCAIS, EM FUNÇÃO DOS DIFERENTES CRITÉRIOS E ESTRATÉGIAS DE 
SELEÇÃO SIMULADA 
% PARTICIPAÇÃO PROC. 














SELEC a g 
200 13,68 33,36 
50 37,13 55,44 
MÁX. 5 IND/ FAM 












20 50,95 82,16 
200 24,33 29,36 



















20 50,95 82,16 
200 9,01 15,33 
50 14,59 20,05 
MÁX  5 IND/ FAM 












 20 15,62 22,89 
200 13,50 17,10 



















20 17,31 22,40 
200 12,88 30,23 
50 33,09 51,85 
MÁX. 5 IND/ FAM 












20 45,36 70,78 
200 22,74 30,44 




















20 45,36 70,78 
PROC=procedências; RAV=Ravenshoe-QLD; MAR=Mareeba-QLD; MGE=Mt. George-NSW; Nef= 
Número efetivo de famílias selecionadas; a=efeito genético aditivo predito; g=efeito genotípico 
predito; MHVG=média harmônica dos valores genéticos; PRVG=performance relativa dos valores 
genéticos; MHPRVG=média harmônica da performance dos valores genéticos. 
 
 
 A procedência Mareeba-QLD é a que apresenta a menor contribuição, tanto 
para o caso da simulação selecionando os duzentos indivíduos com os maiores 
valores genéticos, como a para a seleção de, no máximo, cinco indivíduos por 
família, até atingir duzentos indivíduos, mostrando valores variando de 13,50% a 
23,50%, exceto para o caso da seleção simulando os duzentos indivíduos com os 





contribuição (37,00%) é maior para aquelas características, comparativamente 
àquelas outras procedências (Tabela 9). 
 No caso da simulação da seleção dos duzentos indivíduos com os maiores 
valores genéticos, para produtividade, considerando tanto a estabilidade, a 
adaptabilidade ou a estabilidade e adaptabilidade, observam-se valores variando de 
16,00 a 31,00, para o número efetivo de famílias, com o menor valor observado para 
o critério produtividade e adaptabilidade (16,00). A simulação de seleção 
envolvendo, no máximo, cinco indivíduos por família, até atingir os duzentos 
indivíduos, pelo fato de amostrar um maior número de famílias nos três testes, 
apresenta sempre maiores valores para o número efetivo de famílias (Nef), com 
valores variando de 38,80 a 39,65, comparativamente aos valores resultantes da 
estratégia simulando a seleção dos duzentos indivíduos com os maiores valores 
genéticos, cujos valores variam de 16,00 a 31,00 (Tabela 9).  
Quanto à predição de ganhos genéticos aditivos, pode-se esperar sempre 
maiores valores ou no mínimo iguais, para a simulação de seleção dos duzentos 
indivíduos com os maiores valores genéticos, comparativamente aos resultados 
obtidos da simulação de seleção de, no máximo, cinco indivíduos por família, até 
atingir os duzentos indivíduos, em qualquer um dos três critérios de produtividade 
considerando a estabilidade e/ou adaptabilidade propostos (Tabela 9). 
 A opção de seleção dos vinte ou cinqüenta indivíduos com os maiores valores 
genéticos é apresentada, para o estabelecimento de um pomar clonal de sementes, 
com distintos resultados de ganhos genéticos aditivos preditos. Estes valores são 
sempre maiores, na seguinte seqüência de critérios de seleção apresentados: 
produtividade e estabilidade (37,13% a 50,95%); produtividade, estabilidade e 
adaptabilidade (33,09% a 45,36%); produtividade e adaptabilidade (14,59% a 
17,31%), para a seleção dos cinqüenta ou vinte indivíduos de maior valor genético, 
respectivamente (Tabela 9).  
 O estabelecimento das duas estratégias de seleção individual oferece a 
possibilidade de se trabalhar com duas diferentes composições da População 
Selecionada, com distintos números efetivos de famílias, que conduzirão a ganhos 
genéticos diferenciados. A opção pela estratégia de seleção dos duzentos indivíduos 





proporciona maiores ganhos genéticos aditivos (ou no mínimo igual), para o caráter 
DAP, considerando a análise conjunta de locais, quando comparada com a 
estratégia de seleção de, no máximo, cinco indivíduos por família, até atingir 
duzentos indivíduos (Tabela 9). Isto decorre do fato daquela estratégia selecionar 
sempre os indivíduos de maior valor genético das famílias de maior produtividade, 
considerando a análise conjunta de locais. Conseqüentemente, a estratégia referida 
resultará em uma População Selecionada com um menor número efetivo de famílias 
(16,00 a 31,00). A opção pela estratégia de seleção de, no máximo, cinco indivíduos 
por família, até atingir duzentos indivíduos, por sua vez, dentro dos mesmos critérios 
estabelecidos, apesar de proporcionar menores ganhos genéticos aditivos, resultará 
numa População Selecionada com um maior número efetivo de famílias (38,80 a 
39,65), comparativamente à estratégia selecionando os duzentos indivíduos com os 
maiores valores genéticos (Tabela 9). 
 O emprego de metodologia estabelecida pelos critérios propostos neste 
trabalho, por sua vez, permite a seleção de indivíduos com os maiores valores de 
produtividade, considerando simultaneamente os atributos de adaptabilidade e 
estabilidade genotípicas, propiciando inúmeras vantagens, quando comparada com 
outros métodos disponíveis, tais como o de Lin e Binns (1988) e o de Annicchiarico 
(1992). Tais critérios, combinados com as estratégias propostas, oferecem distintas 
opções de condução de seleção individual, para a composição da População 
Selecionada e dos pomares de sementes idealizados, apresentando diferenciados 
ganhos genéticos. Dentro de cada critério proposto, as estratégias de seleção 
podem ser comparadas entre elas, em termos de ganhos genéticos preditos. 
Entretanto, para o caso de critérios de seleção, esses não devem ser comparados 
entre eles, em termos de ganhos genéticos preditos, pois estão baseados em 
características distintas (estabilidade, adaptabilidade e estabilidade + 
adaptabilidade). A opção pela seleção individual considerando o critério de 
produtividade, estabilidade e adaptabilidade (estatística da MHPRVG), por sua vez, 
trará a principal vantagem de considerar os três atributos de forma simultânea 
(Tabela 9), tornando-o mais completo dos critérios. Isto conduz a uma situação ideal 
para os indivíduos e famílias selecionadas, que devem apresentar adaptabilidade 





serem estáveis, mantendo um bom desempenho. 
 Os ordenamentos obtidos pelos critérios: apenas da produtividade (dados 
corrigidos pela razão hi/him); produtividade e estabilidade; produtividade e 
adaptabilidade; produtividade, estabilidade e adaptabilidade, por ordem decrescente, 
para as vinte famílias com os maiores valores de ganho genético, são fornecidos na 
Tabela 10, com o objetivo de permitir a comparação das distintas composições das 
famílias e mostrar o respectivo número de coincidências de famílias, para cada 
critério de seleção simulada. 
A seleção simulada pela estatística da MHVG, com os dados das análises 
conjuntas de locais, resultou nas vinte famílias mais estáveis e produtivas, 
simultaneamente (Tabela 10), das quais 15 (75%) são comuns àquelas vinte famílias 
mais produtivas, listadas pelo critério apenas da produtividade (dados corrigidos pela 
razão hi/him). Neste caso, pode-se notar que as famílias 36, 34, 39, 26 e 11 
(ausentes na seleção conduzida pelo critério apenas da produtividade) estão 
incluídas neste critério de seleção, por contribuírem com o seu caráter de maior 
estabilidade genotípica (Tabela 10). 
A seleção simulada pela estatística da PRVG, com os dados das análises 
conjuntas de locais, cujas vinte famílias de maior produtividade e adaptabilidade, 
simultaneamente, são fornecidas na Tabela 10, produziu praticamente os mesmos 
resultados da seleção considerando apenas o critério de produtividade (dados 
corrigidos pela razão hi/him), com exceção feita à família 34, que foi incluída por este 
critério de seleção, por contribuir com o seu caráter de maior adaptabilidade, dentre 
as demais famílias testadas (Tabela 10). 
 A seleção simulada pela estatística da MHPRVG, com os dados das análises 
conjuntas de locais, resultou nas vinte famílias de maior produtividade, estabilidade e 
adaptabilidade, simultaneamente (Tabela 10), das quais 16 (80%) são comuns 
àquelas vinte famílias mais produtivas listadas pelo critério apenas da produtividade 
(dados corrigidos pela razão hi/him). Neste caso, pode-se notar a inclusão das quatro 
famílias: 36, 34, 39 e 13, por este critério, devido a sua maior contribuição para a 







TABELA 10 - ORDENAMENTOS DE FAMÍLIAS EM FUNÇÃO DOS CRITÉRIOS DE 
PRODUTIVIDADE, ESTABILIDADE E ADAPTABILIDADE GENOTÍPICAS, 





















+  EST + 
ADAP 
(MHPRVG) 
1 29 29 29 29 29 29 
2 14 1 14 1 1 1 
3 1 14 1 41 14 41 
4 2 2 2 2 2 2 
5 41 41 41 16 41 42 
6 8 8 8 42 8 14 
7 28 28 28 38 25 32 
8 25 25 25 32 28 38 
9 42 42 42 25 10 16 
10 10 24 10 14 16 25 
11 24 16 24 52 42 36 
12 16 10 16 36 24 34 
13 17 32 17 34 17 45 
14 9 45 9 45 32 52 
15 32 17 32 44 45 10 
16 45 9 45 10 9 39 
17 31 38 31 39 44 8 
18 44 44 44 26 52 44 
19 38 52 38 11 38 13 
20 52 11 52 17 34 28 
PROD = produtividade; ADAPT = adaptabilidade; ESTAB = estabilidade; MHVG=média harmônica 
dos valores genéticos; PRVG=performance relativa dos valores genéticos; MHPRVG=média 
harmônica da performance dos valores genéticos. Os números em negrito indicam as famílias que se 
destacaram em cada um dos critérios: estabilidade, adaptabilidade e estabilidade+adaptabilidade e 
que não estão presentes na relação das vinte primeiras famílias listadas pelo critério apenas da 
produtividade (dados corrigidos pela mii hh / ) 
 
 
 Os ganhos genéticos e as novas médias para o caráter DAP, no 
estabelecimento de um Pomar de Sementes por Mudas, pela estratégia 
selecionando os duzentos indivíduos com os maiores valores genéticos, 
considerando a análise conjunta de locais e os critérios de seleção propostos, são 
apresentados na Tabela 11. 
A utilização dos duzentos indivíduos com os maiores valores genéticos, com 
um número efetivo de famílias equivalente a 31,00, no estabelecimento de um 
Pomar de Sementes por Mudas ou da População Selecionada ao programa de 
melhoramento da espécie, poderá propiciar ganhos entre 12,89% e 24,33%, para o 





seleção propostos neste estudo (Tabela 11 e Anexo 1). 
 
TABELA 11 - GANHOS GENÉTICOS PREDITOS PARA DAP, NO ESTABELECIMENTO DE UM 
POMAR DE SEMENTES POR MUDAS DE E. grandis, COM OS DUZENTOS 
INDIVÍDUOS DE MAIOR VALOR GENÉTICO, CONSIDERANDO AS ANÁLISES 
CONJUNTAS DE LOCAIS E OS CRITÉRIOS DE SELEÇÃO 







PARA DAP (cm) 
NÃO CORRIGIDOS 12,9192 13,00 14,5987 
CORRIGIDOS PELO  
fσ̂  13,1131 13,41 14,8716 
CORRIGIDOS PELA  mii hh /  
13,0355 12,89 14,7158 
CRITÉRIO PELA MHVG 11,2011 24,33 13,9263 
CRITÉRIO PELA PRVG 13,6005 13,50 15,4366 
CRITÉRIO PELA MHPRVG 13,7936 22,74 16,9303 
MHVG=média harmônica dos valores genéticos; PRVG=performance relativa dos valores genéticos; 
MHPRVG=média harmônica da performance dos valores genéticos; 
fσ̂ = desvio padrão fenotípico; 
mii hh / = respectivamente, a raiz quadrada da herdabilidade do caráter analisado no ambiente i, e 
médias das raízes quadradas das herdabilidades em cada ambiente. 
 
 
A seleção pelo critério da MHVG é a que propiciaria maiores valores de ganhos 
genéticos para produtividade e estabilidade associadas ao DAP (24,33%), seguidas 
pelas estatísticas da MHPRVG (22,74%), PRVG (13,50%) e a seleção considerando 
apenas a produtividade (12,89%), referente aos dados corrigidos pela razão 
mii hh /  . 
A opção pela seleção de indivíduos considerando o critério da MHPRVG apresenta a 
vantagem adicional de considerar a estabilidade de famílias, aspecto relevante na 
formação da População Selecionada ou População de Melhoramento e, portanto, 
deve ser preferida (Tabela 11).  
Para dados com distribuição normal, as maiores discrepâncias entre a média 
aritmética e a média harmônica ocorrem quanto maiores forem os desvios padrões 
dos dados. De acordo com Resende (2002a), quanto maior o valor do desvio 
padrão, menor será o valor da média harmônica. Desta forma, a seleção pelos 
maiores valores de média harmônica implicaria na seleção também para 
homogeneidade das progênies. 
Os resultados preditos para os efeitos genéticos aditivos e genotípicos, valor e 





Selecionada e Pomares de Sementes de E. grandis, considerando a análise 
conjunta de locais, dados de DAP corrigidos pela razão 
mii hh /  e a estratégia 
selecionando os duzentos indivíduos com os maiores valores genéticos podem ser 
observados no Anexo 1. 
 Os ganhos genéticos preditos para DAP, no estabelecimento de um Pomar 
Clonal de Sementes, pela seleção simulada dos vinte indivíduos com os maiores 
valores genéticos, considerando a análise conjunta de locais, correção de dados e 
os critérios de seleção propostos, são apresentados na Tabela 12. 
 
TABELA 12 - GANHOS GENÉTICOS PREDITOS PARA DAP, NO ESTABELECIMENTO DE UM 
POMAR CLONAL DE SEMENTES DE E. grandis, PELA SELEÇÂO DOS VINTE 
INDIVÍDUOS DE MAIOR VALOR GENÉTICO, CONSIDERANDO AS ANÁLISES 
CONJUNTAS DE LOCAIS E OS CRITÉRIOS DE SELEÇÃO 







PARA DAP (cm) 
NÃO CORRIGIDOS 12,9192 17,18 15,1387 
CORRIGIDOS PELO  
fσ̂  13,1131 16,99 15,3410 
CORRIGIDOS PELA  mii hh /  
13,0355 17,18 15,2750 
PELO CRITÉRIO MHVG 11,2011 50,95 16,9081 
PELO CRITÉRIO PRVG 13,6005 17,31 15,9547 
PELO CRITÉRIO MHPRVG 13,7936 45,36 20,0504 
MHVG=média harmônica dos valores genéticos; PRVG=performance relativa dos valores genéticos; 
MHPRVG= média harmônica da performance dos valores genéticos; 
fσ̂ = desvio padrão fenotípico; 
mii hh / = respectivamente, a raiz quadrada da herdabilidade do caráter analisado no ambiente i, e 
médias das raízes quadradas das herdabilidades em cada ambiente. 
 
 
A seleção dos vinte indivíduos com os maiores valores genéticos, para 
comporem um Pomar Clonal de Sementes, com base na análise conjunta de locais, 
com um número efetivo de famílias equivalente a 31,00, poderá propiciar ganhos 
entre 17,18% e 50,95%, para o caráter DAP, em relação à média experimental, 
dentre os critérios e estratégias de seleção propostos neste trabalho (Tabela 12). 
A seleção empregando a estatística da MHVG também é aquela que propicia 
maiores valores de ganhos genéticos (50,95%) para DAP, seguidas pelas 
estatísticas da MHPRVG (45,36%), PRVG (17,31%) e a seleção considerando 





mii hh / . A seleção de indivíduos empregando a estatística da MHPRVG, embora 
propicie ganhos intermediários entre os demais critérios propostos, também deve ser 
preferida, pois considera adicionalmente a estabilidade genotípica das famílias, além 
dos atributos de adaptabilidade e produtividade, simultaneamente. 
Os ganhos genotípicos preditos para DAP, no estabelecimento de um Jardim 
Clonal, pela seleção simulada dos vinte indivíduos com os maiores valores 
genotípicos, considerando a análise conjunta de locais e os diferentes critérios de 
seleção propostos, são apresentados na Tabela 13. 
 
TABELA 13 - GANHOS GENOTÍPICOS PREDITOS PARA DAP, NO ESTABELECIMENTO DE UM 
JARDIM CLONAL DE E. grandis, PELA SELEÇÂO DOS VINTE INDIVÍDUOS DE 
MAIOR VALOR GENÉTICO, CONSIDERANDO AS ANÁLISES CONJUNTAS DE 
LOCAIS E OS CRITÉRIOS DE SELEÇÃO 







PARA DAP (cm) 
NÃO CORRIGIDOS 12,9192 22,60 15,8389 
CORRIGIDOS PELO  
fσ̂  13,1131 21,87 15,9809 
CORRIGIDOS PELA  mii hh /  
13,0355 22,64 15,9867 
CRITÉRIO PELA MHVG 11,2011 82,16 20,4039 
CRITÉRIO PELA PRVG 13,6005 22,40 16,6470 
CRITÉRIO PELA MHPRVG 13,7936 70.78 23,5567 
MHVG=média harmônica dos valores genéticos; PRVG=performance relativa dos valores genéticos; 
MHPRVG=média harmônica da performance dos valores genéticos; 
fσ̂ = desvio padrão fenotípico; 
mii hh / = respectivamente, a raiz quadrada da herdabilidade do caráter analisado no ambiente i, e 
médias das raízes quadradas das herdabilidades em cada ambiente. 
 
 
A instalação de um Jardim Clonal, como fonte de material para o 
estabelecimento de plantações clonais comerciais, considerando os vinte indivíduos 
com os maiores valores genotípicos, poderá propiciar ganhos entre 22,64% a 
82,16%, para o caráter DAP, em relação à média experimental dos testes de 
progênies, dentre os critérios de seleção propostos neste trabalho. A partir das 
informações geradas pelo respectivo Teste Clonal, que indicaria os melhores 
genótipos dentre os vinte indivíduos com os maiores valores genotípicos, ganhos 
adicionais e superiores aos mencionados anteriormente podem ser obtidos, na 





Também neste caso, a seleção de indivíduos pela estatística da MHPRVG, 
apesar de proporcionar ganhos genéticos intermediários (70,78%) entre os critérios 
da MHVG (82,16%), seleção considerando apenas a produtividade (22,64%) e da 
PRVG (22,40%), deve ser preferida, pois leva em conta também a estabilidade 
genotípica das famílias, além dos atributos simultâneos da adaptabilidade e 











a) a correção de dados pela razão (hi/him) entre a raiz quadrada da 
herdabilidade no ambiente i e a média das raízes quadradas das herdabilidades em 
cada ambiente, a qual considera tanto a heterogeneidade de variância genética 
quanto a ambiental,  foi 6% mais eficiente que a não correção de dados e 28% mais 
eficiente que a correção de dados proporcionada pelo desvio padrão fenotípico (
fσ̂ ), 
a qual considera apenas a heterogeneidade da variância fenotípica; 
 b) as estatísticas da Média Harmônica dos Valores Genéticos (MHVG), da 
Performance Relativa dos Valores Genéticos (PRVG) e da Média Harmônica da 
Performance Relativa dos Valores Genéticos (MHPRVG) preditos produziram bons 
resultados para as coincidências de famílias comuns e de indivíduos comuns nos 
ordenamentos gerados pelo procedimento REML/BLUP, por meio do programa 
computacional SELEGEN, podendo ser usadas vantajosamente no contexto dos 
modelos mistos, com efeitos genéticos aleatórios; 
 c) a adoção do critério baseado simultaneamente na produtividade, 
estabilidade e adaptabilidade (estatística da MHPRVG) traz a vantagem excepcional, 
por ponderar a informação em nível de família e indivíduo, de propiciar uma seleção 
otimizada de indivíduos que leva em conta a estabilidade e adaptabilidade de 
famílias; 
d) com base nos valores obtidos de correlações genéticas entre os locais 
agrupados e locais pareados, o que indica uma baixa interação de progênies por 
locais, pode-se recomendar o estabelecimento de uma única População 
Selecionada e um único Pomar Clonal de Sementes, para atender todos os três 
locais estudados, com significativa economia de investimentos; 
e) a presença de significativa variabilidade genética observada no material 
estudado, expressada pela magnitude dos respectivos coeficientes de herdabilidade, 
para o caráter DAP, permitirá a composição de uma População Selecionada com um 





maiores valores genéticos; 
f) a seleção dos vinte ou cinqüenta indivíduos com os maiores valores 
genéticos, considerando os dados das análises conjuntas de locais, para o 
estabelecimento de Pomares Clonais de Sementes ou Jardim Clonal, poderá 
propiciar ganhos significativos para o caráter DAP, em relação à média experimental, 
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ANEXO 1 - EFEITOS GENÉTICOS ADITIVOS PREDITOS (a), VALOR GENÉTICO PREDITO (µ + a), GANHO GENÉTICO PREDITO, NOVA MÉDIA, 
TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL (Ne), PARA A POPULAÇÃO SELECIONADA E POMAR CLONAL DE SEMENTES DE E. grandis, 
PARA O CARÁTER DAP, CONSIDERANDO A ANÁLISE CONJUNTA DE LOCAIS 
ORDEM 
PARA 
µ + a 






















1 15,58 8 29 6 26,39 2,55 2,55 15,58 1,00 0,79 3,34 
2 15,53 7 14 1 27,97 2,50 2,52 15,56 2,00 0,92 3,42 
3 15,47 1 29 1 24,80 2,43 2,49 15,53 2,48 0,72 3,15 
4 15,38 7 29 6 25,33 2,34 2,46 15,49 2,67 0,66 3,00 
5 15,36 6 28 1 29,02 2,32 2,43 15,46 3,66 1,08 3,40 
6 15,32 10 29 4 24,27 2,28 2,40 15,44 3,69 0,62 2,90 
7 15,30 6 29 4 24,80 2,27 2,38 15,42 3,67 0,61 2,88 
8 15,29 8 14 1 26,39 2,25 2,37 15,40 4,39 0,76 3,01 
9 15,28 6 1 1 26,39 2,25 2,35 15,39 5,26 0,79 3,04 
10 15,25 5 14 5 25,33 2,21 2,34 15,38 5,74 0,73 2,95 
11 15,21 8 28 1 28,50 2,18 2,33 15,36 6,46 0,99 3,17 
12 15,21 5 2 1 26,39 2,17 2,31 15,35 7,31 0,79 2,97 
13 15,21 9 14 2 26,39 2,17 2,30 15,34 7,57 0,71 2,88 
14 15,21 9 14 5 26,39 2,17 2,29 15,33 7,67 0,71 2,88 
15 15,17 6 29 2 23,75 2,13 2,28 15,32 7,66 0,52 2,65 
16 15,16 16 29 1 19,35 2,12 2,27 15,31 7,57 0,51 2,63 
17 15,15 1 29 3 22,69 2,12 2,26 15,30 7,44 0,51 2,62 
18 15,15 1 29 6 22,69 2,12 2,25 15,29 7,29 0,51 2,62 
19 15,13 4 14 2 24,80 2,10 2,25 15,28 7,49 0,66 2,76 
20 15,12 5 1 6 25,33 2,08 2,24 15,27 8,10 0,68 2,76 
21 15,11 2 14 5 24,27 2,08 2,23 15,27 8,22 0,64 2,72 
22 15,08 1 29 4 22,16 2,05 2,22 15,26 8,09 0,46 2,51 
23 15,07 4 14 5 24,27 2,03 2,21 15,25 8,18 0,61 2,64 
24 15,02 3 14 1 23,75 1,99 2,20 15,24 8,21 0,58 2,57 





ANEXO 1 - EFEITOS GENÉTICOS ADITIVOS PREDITOS (a), VALOR GENÉTICO PREDITO (µ + a), GANHO GENÉTICO PREDITO, NOVA MÉDIA, 
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25 15,01 22 29 5 16,69 1,98 2,20 15,23 8,13 0,41 2,39 
26 14,96 8 18 4 30,61 1,93 2,18 15,22 8,73 1,25 3,18 
27 14,96 10 28 3 26,39 1,92 2,18 15,21 9,20 0,82 2,74 
28 14,96 6 29 5 22,16 1,92 2,17 15,20 9,07 0,38 2,30 
29 14,96 4 29 4 21,11 1,92 2,16 15,19 8,92 0,38 2,30 
30 14,96 17 29 6 17,91 1,92 2,15 15,19 8,77 0,38 2,30 
31 14,95 5 29 4 22,16 1,92 2,14 15,18 8,62 0,37 2,29 
32 14,95 5 29 5 22,16 1,92 2,14 15,17 8,46 0,37 2,29 
33 14,94 2 28 1 26,39 1,91 2,13 15,16 8,83 0,81 2,71 
34 14,93 2 29 5 21,11 1,89 2,12 15,16 8,66 0,36 2,25 
35 14,93 4 29 1 21,64 1,89 2,11 15,15 8,50 0,36 2,25 
36 14,91 15 29 1 17,81 1,88 2,11 15,14 8,34 0,35 2,23 
37 14,90 8 10 5 27,44 1,87 2,10 15,14 8,82 0,93 2,80 
38 14,89 8 29 3 21,11 1,86 2,10 15,13 8,65 0,33 2,19 
39 14,89 8 14 3 23,22 1,85 2,09 15,12 8,81 0,49 2,35 
40 14,88 9 1 4 23,75 1,85 2,08 15,12 9,17 0,52 2,37 
41 14,88 17 29 2 17,33 1,84 2,08 15,11 9,00 0,33 2,17 
42 14,88 5 29 1 21,11 1,84 2,07 15,11 8,84 0,32 2,17 
43 14,88 12 29 2 17,04 1,84 2,07 15,10 8,69 0,32 2,17 
44 14,84 13 1 3 18,97 1,80 2,06 15,10 9,00 0,50 2,30 
45 14,84 6 15 2 28,50 1,80 2,05 15,09 9,43 1,10 2,91 
46 14,83 2 29 1 20,58 1,80 2,05 15,08 9,26 0,29 2,09 
47 14,82 13 24 3 23,01 1,79 2,04 15,08 9,68 0,92 2,71 
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48 14,82 6 17 4 27,44 1,79 2,04 15,07 10,11 0,93 2,72 
49 14,82 10 28 1 25,33 1,79 2,03 15,07 10,40 0,73 2,51 
50 14,82 4 8 2 24,27 1,78 2,03 15,06 10,83 0,65 2,43 
51 14,82 3 14 3 22,16 1,78 2,02 15,06 10,96 0,45 2,23 
52 14,81 9 29 4 21,11 1,78 2,02 15,05 10,76 0,28 2,06 
53 14,80 3 29 4 20,05 1,77 2,01 15,05 10,57 0,27 2,04 
54 14,80 7 1 3 22,69 1,77 2,01 15,04 10,85 0,47 2,24 
55 14,80 3 2 1 22,69 1,77 2,00 15,04 11,20 0,52 2,28 
56 14,80 8 25 6 25,86 1,76 2,00 15,04 11,61 0,84 2,60 
57 14,80 5 8 2 24,27 1,76 2,00 15,03 11,97 0,63 2,39 
58 14,80 5 8 5 24,27 1,76 1,99 15,03 12,31 0,63 2,39 
59 14,80 8 1 2 22,16 1,76 1,99 15,02 12,57 0,47 2,23 
60 14,79 6 14 4 22,16 1,76 1,98 15,02 12,69 0,43 2,19 
61 14,79 6 14 6 22,16 1,76 1,98 15,02 12,79 0,43 2,19 
62 14,79 13 1 6 18,58 1,75 1,98 15,01 13,03 0,46 2,22 
63 14,77 14 29 6 16,66 1,74 1,97 15,01 12,80 0,25 1,99 
64 14,77 21 29 6 14,23 1,74 1,97 15,00 12,58 0,25 1,99 
65 14,76 13 29 6 15,79 1,73 1,97 15,00 12,37 0,25 1,98 
66 14,76 6 2 6 22,69 1,73 1,96 15,00 12,68 0,49 2,22 
67 14,76 15 14 3 17,81 1,72 1,96 14,99 12,78 0,41 2,13 
68 14,75 4 2 6 22,69 1,72 1,95 14,99 13,07 0,49 2,20 
69 14,74 5 29 3 20,58 1,71 1,95 14,99 12,86 0,23 1,94 
70 14,73 3 29 6 19,53 1,70 1,95 14,98 12,65 0,23 1,93 
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71 14,73 7 41 5 23,75 1,69 1,94 14,98 13,02 0,58 2,27 
72 14,73 15 29 3 16,37 1,69 1,94 14,98 12,81 0,22 1,91 
73 14,72 9 2 6 23,22 1,69 1,94 14,97 13,07 0,47 2,16 
74 14,72 7 25 5 26,39 1,69 1,93 14,97 13,39 0,79 2,48 
75 14,72 4 14 4 21,64 1,69 1,93 14,97 13,47 0,38 2,07 
76 14,71 7 2 6 22,69 1,68 1,93 14,96 13,72 0,46 2,14 
77 14,71 3 28 5 24,27 1,67 1,92 14,96 13,97 0,65 2,32 
78 14,70 6 8 2 23,75 1,66 1,92 14,96 14,25 0,56 2,23 
79 14,69 23 29 3 13,06 1,66 1,92 14,95 14,03 0,20 1,86 
80 14,69 11 29 6 15,02 1,66 1,91 14,95 13,81 0,20 1,86 
81 14,69 7 29 3 20,05 1,66 1,91 14,95 13,59 0,20 1,85 
82 14,69 8 2 2 22,16 1,66 1,91 14,94 13,81 0,45 2,10 
83 14,69 12 29 6 15,60 1,65 1,90 14,94 13,60 0,20 1,85 
84 14,69 8 29 5 19,53 1,65 1,90 14,94 13,40 0,20 1,85 
85 14,68 4 2 4 22,16 1,65 1,90 14,93 13,60 0,44 2,09 
86 14,68 1 2 3 21,11 1,64 1,90 14,93 13,79 0,44 2,08 
87 14,68 9 29 5 20,05 1,64 1,89 14,93 13,59 0,19 1,83 
88 14,67 9 17 2 26,39 1,63 1,89 14,93 13,87 0,83 2,46 
89 14,66 8 17 6 26,39 1,63 1,89 14,92 14,14 0,83 2,46 
90 14,66 7 1 5 21,64 1,63 1,88 14,92 14,34 0,38 2,01 
91 14,66 8 28 4 24,27 1,63 1,88 14,92 14,56 0,62 2,25 
92 14,66 1 1 3 20,58 1,62 1,88 14,91 14,75 0,37 2,00 
93 14,66 5 2 2 22,16 1,62 1,88 14,91 14,93 0,42 2,05 
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94 14,66 5 2 4 22,16 1,62 1,87 14,91 15,09 0,42 2,05 
95 14,66 16 14 6 17,04 1,62 1,87 14,91 15,18 0,34 1,96 
96 14,65 9 14 3 22,16 1,62 1,87 14,90 15,26 0,34 1,96 
97 14,65 2 2 1 21,64 1,62 1,86 14,90 15,41 0,42 2,04 
98 14,65 6 14 3 21,11 1,62 1,86 14,90 15,48 0,34 1,96 
99 14,65 2 29 6 19,00 1,62 1,86 14,90 15,27 0,17 1,79 
100 14,65 1 14 4 20,05 1,61 1,86 14,89 15,34 0,33 1,94 
101 14,64 8 11 5 27,44 1,61 1,86 14,89 15,65 0,96 2,57 
102 14,64 2 1 5 21,11 1,60 1,85 14,89 15,83 0,36 1,97 
103 14,63 21 1 4 15,41 1,60 1,85 14,89 15,99 0,36 1,96 
104 14,63 14 29 1 15,60 1,60 1,85 14,88 15,79 0,16 1,76 
105 14,63 21 29 2 13,15 1,60 1,85 14,88 15,59 0,16 1,75 
106 14,63 5 14 3 20,58 1,59 1,84 14,88 15,64 0,32 1,91 
107 14,63 9 11 1 27,97 1,59 1,84 14,88 15,91 0,95 2,54 
108 14,63 6 2 4 21,64 1,59 1,84 14,87 16,05 0,40 1,99 
109 14,63 12 14 3 16,66 1,59 1,84 14,87 16,09 0,32 1,91 
110 14,62 3 1 6 20,58 1,59 1,83 14,87 16,24 0,35 1,94 
111 14,62 13 2 5 17,43 1,59 1,83 14,87 16,37 0,40 1,99 
112 14,61 4 29 6 18,47 1,58 1,83 14,86 16,18 0,15 1,73 
113 14,61 9 8 6 23,22 1,58 1,83 14,86 16,41 0,51 2,09 
114 14,61 4 2 3 21,64 1,58 1,82 14,86 16,52 0,39 1,97 
115 14,61 8 14 5 21,11 1,58 1,82 14,86 16,56 0,31 1,89 
116 14,61 7 8 2 23,22 1,57 1,82 14,86 16,78 0,51 2,08 
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117 14,61 7 8 6 23,22 1,57 1,82 14,85 16,99 0,51 2,08 
118 14,60 24 29 4 11,88 1,57 1,82 14,85 16,79 0,14 1,71 
119 14,60 13 1 1 17,14 1,56 1,81 14,85 16,93 0,34 1,90 
120 14,60 13 1 4 17,14 1,56 1,81 14,85 17,06 0,34 1,90 
121 14,60 3 29 2 18,47 1,56 1,81 14,85 16,87 0,14 1,70 
122 14,59 21 29 5 12,86 1,56 1,81 14,84 16,68 0,13 1,69 
123 14,59 24 29 5 11,78 1,55 1,81 14,84 16,50 0,13 1,69 
124 14,59 12 29 3 14,83 1,55 1,80 14,84 16,31 0,13 1,69 
125 14,59 1 1 4 20,05 1,55 1,80 14,84 16,43 0,33 1,88 
126 14,59 6 25 6 24,80 1,55 1,80 14,84 16,67 0,70 2,25 
127 14,59 9 2 2 22,16 1,55 1,80 14,83 16,78 0,38 1,93 
128 14,59 2 2 2 21,11 1,55 1,80 14,83 16,88 0,38 1,93 
129 14,58 14 29 2 15,21 1,55 1,79 14,83 16,70 0,13 1,68 
130 14,58 9 25 6 25,33 1,54 1,79 14,83 16,92 0,69 2,23 
131 14,57 3 28 6 23,22 1,53 1,79 14,83 17,11 0,56 2,09 
132 14,57 5 1 1 21,11 1,53 1,79 14,82 17,22 0,31 1,85 
133 14,57 21 29 1 12,66 1,53 1,79 14,82 17,03 0,12 1,65 
134 14,56 17 14 5 16,37 1,53 1,78 14,82 17,08 0,28 1,81 
135 14,56 22 29 6 13,25 1,53 1,78 14,82 16,91 0,11 1,64 
136 14,56 16 8 2 18,68 1,53 1,78 14,82 17,09 0,48 2,00 
137 14,56 16 2 4 17,04 1,52 1,78 14,81 17,18 0,36 1,88 
138 14,56 4 28 3 23,22 1,52 1,78 14,81 17,36 0,55 2,08 
139 14,56 19 14 2 16,56 1,52 1,77 14,81 17,40 0,27 1,80 
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140 14,55 16 1 1 16,56 1,52 1,77 14,81 17,51 0,31 1,83 
141 14,55 8 2 3 21,11 1,52 1,77 14,81 17,60 0,35 1,87 
142 14,55 19 2 1 17,04 1,51 1,77 14,80 17,68 0,35 1,86 
143 14,55 8 8 4 22,16 1,51 1,77 14,80 17,85 0,46 1,98 
144 14,55 6 29 1 19,00 1,51 1,77 14,80 17,68 0,10 1,61 
145 14,54 8 14 6 20,58 1,51 1,76 14,80 17,72 0,26 1,77 
146 14,54 17 29 5 14,73 1,51 1,76 14,80 17,55 0,10 1,60 
147 14,54 3 14 6 20,05 1,50 1,76 14,80 17,58 0,26 1,77 
148 14,54 9 29 1 19,00 1,50 1,76 14,79 17,42 0,10 1,60 
149 14,54 9 29 2 19,00 1,50 1,76 14,79 17,26 0,10 1,60 
150 14,54 9 1 3 21,11 1,50 1,76 14,79 17,36 0,29 1,80 
151 14,54 5 29 2 19,00 1,50 1,75 14,79 17,19 0,10 1,60 
152 14,53 11 14 1 15,98 1,50 1,75 14,79 17,23 0,26 1,75 
153 14,53 25 29 3 10,99 1,49 1,75 14,79 17,08 0,09 1,59 
154 14,53 11 29 5 13,77 1,49 1,75 14,78 16,92 0,09 1,58 
155 14,53 23 29 2 11,78 1,49 1,75 14,78 16,77 0,09 1,58 
156 14,53 8 17 5 25,33 1,49 1,75 14,78 16,96 0,74 2,23 
157 14,53 24 29 2 11,29 1,49 1,74 14,78 16,80 0,09 1,58 
158 14,52 8 9 4 25,33 1,49 1,74 14,78 17,04 0,74 2,23 
159 14,52 4 41 5 21,64 1,48 1,74 14,78 17,24 0,44 1,92 
160 14,52 16 1 6 16,27 1,48 1,74 14,77 17,34 0,28 1,76 
161 14,51 2 8 6 21,64 1,48 1,74 14,77 17,49 0,44 1,92 
162 14,51 11 14 6 15,79 1,47 1,74 14,77 17,53 0,24 1,71 
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163 14,51 7 2 2 21,11 1,47 1,73 14,77 17,61 0,32 1,80 
164 14,50 14 10 1 20,70 1,47 1,73 14,77 17,82 0,66 2,13 
165 14,50 13 14 6 15,31 1,46 1,73 14,77 17,85 0,24 1,70 
166 14,50 13 29 1 13,77 1,46 1,73 14,76 17,69 0,07 1,54 
167 14,50 15 8 6 18,10 1,46 1,73 14,76 17,84 0,43 1,89 
168 14,49 10 29 5 17,94 1,45 1,73 14,76 17,68 0,06 1,52 
169 14,49 8 10 2 24,27 1,45 1,72 14,76 17,87 0,65 2,11 
170 14,49 6 8 5 22,16 1,45 1,72 14,76 18,01 0,43 1,88 
171 14,49 6 8 6 22,16 1,45 1,72 14,76 18,15 0,43 1,88 
172 14,49 22 14 1 14,23 1,45 1,72 14,76 18,18 0,23 1,68 
173 14,49 22 14 3 14,23 1,45 1,72 14,75 18,20 0,23 1,68 
174 14,49 9 42 6 24,80 1,45 1,72 14,75 18,43 0,65 2,10 
175 14,49 2 16 3 24,80 1,45 1,72 14,75 18,66 0,70 2,15 
176 14,48 21 14 2 13,74 1,45 1,71 14,75 18,68 0,23 1,67 
177 14,48 11 14 5 15,60 1,45 1,71 14,75 18,70 0,22 1,67 
178 14,48 22 1 2 14,53 1,45 1,71 14,75 18,79 0,26 1,70 
179 14,48 13 8 3 17,14 1,44 1,71 14,74 18,91 0,42 1,86 
180 14,47 8 1 1 20,05 1,44 1,71 14,74 19,00 0,25 1,69 
181 14,47 23 14 5 13,25 1,44 1,71 14,74 19,01 0,22 1,65 
182 14,47 2 25 6 23,75 1,43 1,70 14,74 19,19 0,62 2,05 
183 14,47 12 2 6 16,37 1,43 1,70 14,74 19,27 0,30 1,73 
184 14,47 2 9 5 24,27 1,43 1,70 14,74 19,46 0,71 2,14 
185 14,46 23 29 5 11,29 1,43 1,70 14,74 19,31 0,05 1,48 
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186 14,46 14 2 4 16,56 1,43 1,70 14,73 19,38 0,29 1,72 
187 14,46 6 1 4 20,05 1,42 1,70 14,73 19,46 0,24 1,66 
188 14,46 3 2 2 20,05 1,42 1,70 14,73 19,53 0,29 1,71 
189 14,46 3 29 1 17,94 1,42 1,69 14,73 19,38 0,04 1,46 
190 14,46 2 41 6 21,11 1,42 1,69 14,73 19,57 0,40 1,82 
191 14,45 17 8 6 17,33 1,42 1,69 14,73 19,69 0,40 1,82 
192 14,45 25 14 4 11,78 1,42 1,69 14,73 19,70 0,20 1,62 
193 14,45 12 14 1 15,31 1,41 1,69 14,72 19,70 0,20 1,62 
194 14,45 1 9 2 23,75 1,41 1,69 14,72 19,88 0,69 2,11 
195 14,45 11 2 4 15,98 1,41 1,69 14,72 19,95 0,28 1,70 
196 14,45 7 25 1 24,27 1,41 1,68 14,72 20,12 0,60 2,02 
197 14,45 2 2 4 20,05 1,41 1,68 14,72 20,18 0,28 1,70 
198 14,44 22 1 5 14,23 1,41 1,68 14,72 20,25 0,23 1,64 
199 14,44 5 28 5 22,16 1,41 1,68 14,72 20,40 0,47 1,88 
200 14,44 18 41 3 17,43 1,41 1,68 14,71 20,58 0,39 1,79 
µ + a = valor genético aditivo predito; f = valor fenotípico individual ou medição de campo; a = efeito genético aditivo predito; Ne = tamanho efetivo populacional; d = 
efeito genético de dominância predito, supondo dominância completa; g = a + d = efeito genotípico predito, As famílias de 1 a 20 pertencem à procedência 
Ravenshoe/Mountain Pandanus-QLD; famílias de 21 a 31 pertencem à procedência Mareeba-QLD e as famílias de 32 a 53 pertencem à procedência Mountain George-
NSW 
 
 
 
 
